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Abstract  
 
Dansk:  
 
I det følgende arbejde spørges der til, hvilke data og teoridannelser som molekylærbiologiske indsigter og teknikker har 
kunne bidrage med til at belyse relationerne mellem de fire store aber: mennesket, chimpansen, gorillaen og orangutangen. 
Der gennemgås den stigende indsigt i denne fylogenetiske relation mens teknikkerne bliver bedre og mere præcise, og der 
ses både på hvad der forener såvel som adskiller dem.   
    Den nuværende indsigt på dette område er således, at de to tættest beslægtede store aber, mennesket og chimpansen, 
trods klare morfologiske og adfærdsmæssige forskelle, er 96 % identiske når det kommer til deres genom; samt at de skilte 
sig ud fra en fælles forfader for blot ± 6 millioner år siden.  
 
English:  
 
In the present work the question is put forward, which data and theories that the insights and techniques from molecular 
biology have been able to provide with regard to the illumination between the relations between the four great apes: man, 
chimpanzee, gorilla and orangutan. The increasing insight in this phylogenetic relation are considered, while the 
techniques becomes better and more precise, and there are given attention to what unites Them as well as what separates 
Them.  
The current insight in this area are, that the two closest related great apes, human and chimpanzee, in spite of their obvious 
morphological an behavioral difference, are 96 % identical when it comes to their genome; and further, that they both 
diverged from a common ancestor only ±6 million years ago.  
 
 
 
 
 
 
 
Problem formulering:  
 
Har molekylær biologiske protein og gen teknikker kunne kaste nyt lys over de fylogenetiske relationer 
imellem de store aber, såsom mennesket og chimpansen?  
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Indledning  
 
Man behøver ikke at være en biolog eller antropolog for at bemærke hvor ens de store aber, chimpansen, gorillaen og 
orangutangen er med mennesket. Selv et barn kan se at deres legemer i det store hele er de samme i form som menneskets, 
bortset fra enkelte overdrevne proportioner og ekstra kropsbehåring. Aber har behændige hænder og fingre som 
mennesket, som er anderledes end alle andre dyrearter. Og mest forbløffende, deres ansigter er særdeles udtryksfulde, 
demonstrerende en lang række velkendte følelser.  
    Alt dette er ikke blot overfladiske ligheder, chimpanser især ikke bare ligner mennesket, de deler også en række 
menneskelignende adfærdstræk. De fremstiller f.eks. redskaber, hvis anvendelse de lærer videre til deres afkom; de driver 
jagt på andre dyr og dræber af og til hinanden, de har komplekse sociale hierarkier og visse aspekter af, hvad antropologer 
kalder kultur. De kan ikke danne ord, men de kan lære at kommunikere vha. tegnsprog og symboler og udføre komplekse 
kognitive opgaver, de kan endog skabe kunstværker. Relationen mellem mennesket og aberne har næsten altid, selv blandt 
biologer og palæoantropologer, været et kontroversielt område.  
    Den første systematiske gennemgang af de anatomiske forskelle mellem moderne mennesker og de afrikanske aber 
(chimpansen og gorillaen), blev foretaget af T. H. Huxley i 1863. I hans essay "On the Relations of Man to the Lower 
Animals" fra værket Evidence as to Man's Place in Nature, fremfører Huxley sin konklusion om, at de anatomiske 
forskelle mellem det moderne menneske, chimpansen og gorillaen er mindre markerede end forskellene mellem de to 
afrikanske aber og orangutangen. Han skrev således: “Det er ret sikkert at den abe som tættest nærmer sig mennesket ved 
hele sin organisering, er enten chimpansen eller gorillaen.”[28]  
    Charles Darwin arbejdede videre på dette og foreslog 1871 i hans banebrydende værk The Descent of Man, at 
forfaderen til det moderne menneske sandsynligvis var at finde i Afrika.[10]  
 
I dag vides det, at alle mennesker er medlem af primat familien kaldet de store aber eller såkaldte antropoide aber. 
Forskningen fra over et århundrede har vist, at de mange ligheder i adfærd og fysiske træk mellem Hominidae (hominider) 
og Pongidae kan forklares ud fra identiske træk, som hver gruppe arvede for millioner af år siden fra en fælles forfader.  
    I de år der er gået siden Huxley og Darwin har palæoantropologer, antropologer og biologer undret sig over det eksakte 
forhold mellem mennesket og de øvrige aber. De fleste hypoteser og teorier centrerede således om de sammenlignende 
anatomiske spørgsmål, og opdagelserne af fossiler og tænder fra uddøde arter relaterede til de nulevende hominoider. 
Store mængder af data fra anatomien viste tydeligt lighederne mellem mennesket og en eller flere af de øvrige aber, men 
fastholdt stadigvæk, at de store aber var tættere beslægtet med hinanden end nogen af dem var til mennesket.  
    De mange fossil opdagelser førte således til antagelsen om, at mennesket splittede fra den hominoide linje førend 
chimpansen eller gorillaen gjorde, hvilket ville betyde, at mennesket kollektivt ville være tættere på de afrikanske  aber.  
 
Men udviklingen i biokemien og immunologien gennem den første halvdel af det 20’ende århundrede begyndte at gøre det 
muligt, at lade søgningen vedrørende forholdet mellem de store aber at skifte fra traditionel grov morfologi, til 
morfologien af molekyler. De tidligste forsøg på at anvende proteiner til at afgøre primaternes forhold blev lavet lige i 
starten af det nye århundrede, men det som Linus Pauling kaldte for "molekylær antropologi" fandt ikke indpas førend 
starten af 1960’erne.  
    Den molekylære antropologi anvender redskaber og teknikker fra molekylær genetik og biokemi til at besvare 
antropologiske spørgsmål, især dem vedrørende oprindelsen og spredningen af mennesket på jorden. Disse spørgsmål 
falder hovedsageligt ind under den fysiske eller biologiske antropologi, i modsætning til kulturel antropologi, som studerer 
de sociale forhold og kulturer.  
    Den har medført betydelige omvæltninger indenfor menneskets selvforståelse. Indtil for relativ nylig lod det til at være 
et rimeligt postulat, at den hominide linje og linjen for de øvrige store aber havde divergeret for så længe siden som 10 til 
15 millioner år, således at orangutangen, gorillaen og chimpansen (og bonoboen) udgjorde en naturlig tæt relateret gruppe, 
mens mennesket udgjorde en anden, mere fjern (og sikker) gruppe.  
    Denne opfattelse blev afgørende udfordret i 1967, da Wilson og Sarich påviste at albumin hos chimpansen og 
mennesket var overraskende ens, og videre i 1984, da Sibley og Ahlquist demonstrerede at DNA’et hos chimpansen og 
mennesket ligeledes var ret ens, mere ens faktisk, end den mellem chimpansen og gorillaen.  
Pludselig blev det klart, at det dobbelte klassifikations system "aber og mennesker" var mindre sandsynlig end det simplere 
klassifikationssystem af blot store aber: orangutangen, gorillaen, chimpansen og mennesket. Siden da er disse resultater 
blevet gentaget igen og igen, anvendende en stor forskelligartethed af teknikker.  
 
Separationen af mennesket fra dens nærmeste slægtninge, de afrikanske aber, er nu blevet studeret i over et århundrede og 
mængden af videnskabelige publikationer på feltet er selvsagt stort. I modsætning til hvad der altså blev ment tidligere i 
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det 20’ende århundrede, så støtter molekylære data klart at chimpansen er menneskets tætteste nulevende slægtning. Dette 
slægtskab støttes af immunologisk, DNA-DNA hybridisation, og DNA sekvens data samt af kromosomale analyser og 
protein sekvenser. Det er også konsistent med morfologiske data. Mennesket, chimpansen, og gorillaen er indenfor blot 4 
% af hinanden rent genetisk.   
    En forståelse af det fylogenetiske slægtskab mellem mennesket, chimpansen, gorillaen, orangutangen og gibboner 
kunne have dybtgående implikationer indenfor mange felter hos videnskaben. Indenfor medicin f.eks. bliver test af ny 
medicin og nye behandlinger ofte udført på aber og monkeys, hvilket kræver en forståelse af hvorledes de er relaterede til 
mennesket. Yderligere, indenfor den evolutionære biologi kan selv teknikker der anvendes til at teste relationerne mellem 
mennesket til aber ofte anvendes til at teste andre arter og vice-versa, så det er vigtigt at kunne teste validiteten af disse 
teknikker ved at kunne teste forskellige hypoteser.  
    Mange forskere indenfor disse områder forudser, at man ved at afdække de genetiske forskelle imellem arterne omsider 
vil kunne give en videnskabelig beskrivelse af, hvordan og hvorfor mennesket adskiller sig fra chimpansen på kritiske 
områder såsom intelligens, sprog og adfærd. En del centrale spørgsmål er i tidens løb blevet formuleret:  
 
• Hvilke aber er menneskets nærmeste forfædre?  
• Hvornår fandt divergensen sted?  
• Hvor var oprindelsesstedet for menneskeheden? 
• Hvorledes har emigration og beboelse fundet sted?  
 
Og de lader nu til at være blevet besvaret, og det er hvorledes de er blevet besvaret, at det følgende litteratur projekt vil 
søge at kigge nærmere på.  
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1. De store aber  
 
Primaterne er en forholdsvis stor orden, og antallet af kendte primater nævnes i værket Mammal species of the World til i 
dag at være oppe på 407 arter (2008). Der er to underordner eller hovedgrupperinger: prosimians (lemurer, tarsiers, og 
øvrige “præmonkeys”) og simians (aber og monkeys).[69] Aberne hører til Hominoidea superfamilien af primater, og i det 
nuværende klassifikationssystem er der to familier af hominoider: familien Hylobatidae, kollektivt kendt som mindre aber 
og familien Hominidae, kollektivt kendt som de store aber.[69]  
    De store aber inkluderer mennesket, chimpansen, gorillaen og orangutangen. Betegnelsen de store aber er et fælles navn 
frem for en taksonomisk betegnelse og der er forskelle i deres anvendelse. Sommetider synes den at ekskludere mennesket 
(mennesket og de store aber) eller at inkludere dem (mennesket og ikkemenneskelige store aber). På dansk anvendes 
sommetider også betegnelsen menneskeaber om de store aber; men alle disse definitioner er fra en zoologisk og genetisk 
betragtning vildledende. Homo sapiens er på ingen måde særskilt fra øvrige medlemmer af den biologiske familie, og 
mennesket bliver derfor her fremover beskrevet som værende en af de store aber.   
    Forskningen fra mere end et århundrede har afsløret, at de mange ligheder i adfærd og fysiske karakteristika mellem 
dem kan forklares ved, at de hver har arvet dem fra en fælles forfader de delte for millioner af år siden. Næsten alle 
tilgængelige data peger på, at tropisk Afrika var oprindelsesstedet for menneskeheden, simpelthen fordi det er her at dens 
nærmeste primat slægtninge stadigvæk lever.[32]  
 
Klassifikationen af de store aber er blevet revideret adskillige gange alene i de sidste årtier, og oprindeligt var gruppen 
Hominidae begrænset til mennesket og deres uddøde slægtninge, mens de øvrige store aber var placeret i en separat 
familie, nemlig Pongidae. Denne definition benyttes stadigvæk til en vis grad af mange antropologer og af lægfolk i 
almindelighed; men definitionen gør Pongidae parafyletisk, mens de fleste taksonomister nu foretrækker monofyletiske 
grupper. Så de fleste biologer inkluderer Pongidae ind i Hominidae som underfamilien Ponginae, eller begrænser 
sidstnævnte til orangutangen og dens uddøde slægtninge såsom Gigantopithecus. Taksonomien vist her følger den 
monofyletiske gruppering. Særligt tætte slægtninge til mennesket danner underfamilien Hominidae. Visse forskere er gået 
så langt som til at inkludere chimpansen og gorillaen i genus Homo sammen med mennesket,[67] men det er indtil videre 
mere bredt accepteret at beskrive relationerne som vist her.  
 
De 7 nulevende arter af store aber er klassificeret ind til 4 genera.[69]  
 
• Familie Hominidae: de store aber; hvor uddøde genera og arter ikke er medtaget.   
o Subfamilie Ponginae 
 Genus Pongo 
 Borneansk Orangutang, Pongo pygmaeus  
 Sumatransk Orangutang, Pongo abelii  
o Subfamilie Hominiae   
 Tribe Gorillini  
 Genus Gorilla  
 Vestlig Gorilla, Gorilla gorilla  
 Østlig Gorilla, Gorilla beringei  
 Tribe Hominini  
 Genus Pan  
 Almindelig Chimpanse, Pan troglodytes  
 Bonobo (Pygmæ Chimpanse), Pan paniscus  
 Genus Homo  
 Mennesket, Homo sapiens sapiens  
 
Foruden de ovenfor viste arter og underorder, så har videnskaben opdaget talrige nu uddøde arter. F.eks. er det ikke mere 
end 30.000 år siden, at Homo sapiens neanderthalis, en søsterart til den nuværende Homo sapiens sapiens, eksisterede.[32] 
Det er generelt antaget, at Pan/Homo splittet fandt sted for omkring 6.5–7.4 millioner år siden, mens det molekylære ur 
estimerer at de splittede for ca. 5.4–6.3 millioner år siden.  
    Mange uddøde hominider er blevet studeret for at kunne forstå forholdet imellem moderne mennesker og de øvrige 
uddøde hominider. Visse af de uddøde medlemmer af denne familie inkluderer Gigantopithecus, Orrorin, Ardipithecus, 
Kenyanthropus, og australopithecinerne Australipithecus og Paranthropus.[32]  
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    De eksakte kriterier for medlemskab i Homininae er ikke klart, men underfamilien inkluderer generelt de arter som deler 
mere end 97 % af deres DNA med det moderne menneskes genom, og som demonstrerer en kapacitet for sprog eller for 
simple kulturer hinsides blot familien. Den såkaldte ’theory of mind’ inkluderende sådanne egenskaber som mentale 
tilstande, empati og endog følelsesmæssigt bedrag er et kontroversielt kriterium som adskiller det voksne menneske fra de 
øvrige hominider. Mennesket opnår denne kapacitet ved 4 og et halvt år, mens det hidtil ikke er blevet bevist eller 
modbevist at gorillaen og chimpansen udvikler en ’theory of mind.’[24] Dette er også tilfældet for visse New World 
monkeys udenfor familien af store aber, såsom f.eks. Capuchin monkeys.  
    Men uden muligheden for at teste hvorvidt tidlige medlemmer af Homininae (såsom Homo erectus, Homo 
neanderthalensis, eller selv australopithecinerne) havde egenskaber der faldt ind under ’theory of mind,’ så er det 
vanskeligt at ignorere lighederne set hos deres nulevende fætre. På trods af en tydelig mangel på en ægte kultur og 
afgørende psykologiske og fysiologiske forskelle, så tyder det på at også at orangutangen opfylder disse kriterier.  
 
En zoologisk beskrivelse er mere veldokumenteret; alle de store aber er haleløse primater, hvor den mindste art er 
bonoboen på 30 – 40 kg, og den største er gorillaen, med hannerne vejende 140 - 180 kg. Hos alle de store aber er 
hannerne gennemsnitligt større og stærkere end hunnerne. Skønt de fleste levende arter overvejende går på alle 4 lemmer, 
så er de alle dog i stand til at anvende deres hænder til indsamling af føde eller til at indsamle diverse materialer, og i visse 
tilfælde, til anvendelsen af redskaber.  
    Diæten hos de store aber inkluderer bl.a. frugt, blomster, insekter og kød, hvor frugt dog er den foretrukne føde hos alle, 
undtaget mennesket. Mens chimpansen og orangutangen hovedsageligt spiser frugt, så konsumerer mennesket i 
modsætning hertil en stor del af kraftigt bearbejdet lav fiber føde, store mængder af brød og kød, såvel som en bred 
varietet af øvrige fødevarer. Tænderne er ret ens sammenlignet med gamle verdens monkeys (Old World monkeys) og 
gibboner, skønt de er ekstra store hos gorillaen. Menneskets tænder og kæber er tydeligt smallere for deres kropsstørrelse 
end for dem hos andre aber; det er blevet postuleret, at menneskets små tænder og kæber er tilpasninger til det at spise kogt 
føde opstået gennem muligvis millioner af år eller mere, skønt denne hypotese forbliver omdiskuteret.[11]  
    Graviditet hos de store aber varer 8-9 måneder, og resulterer i fødslens af et enkelt afkom, eller mere sjældent tvillinger; 
den nyfødte er født hjælpeløs, og i de første par år er ungen altid hos sin mor, og forbliver tæt de næste mange år. 
Sammenlignet med de fleste andre pattedyr har de store aber en bemærkelsesværdig lang barndom, hvor de ikke opnår 
modenhed førend de er omkring 8-13 år hos de fleste arter (længere hos mennesket). Som et resultat af dette, så gives der 
typisk kun fødsel en gang med et par års mellemrum og der findes ingen bestemt parringssæson. 
    Den sociale adfærd er kompleks, hvor gorillaen og chimpansen lever i familiegrupper på omkring 4 til 11 individer, 
skønt der kan forekomme betydelige variationer. Chimpansen lever i store grupper, som brydes op indtil mindre grupper 
når tilgængeligheden af frugt begynder at svinde; i modsætning hertil er orangutangen generelt alene levende. Hos 
mennesket er adfærden kompleks og særdeles variabel; studier tyder på, at hunnerne er det køn som oftest forlader 
gruppen når de bliver kønsmodne, eller at de hvert fald over evolutionær tid er dem, som har gjort det. Så efter mere end 
100 års forskning kan de store abers og en del af primaternes indbyrdes slægtskab, illustreres som på figur. 1.  
 
 
 
Figur. 1. Træ over primaternes indbyrdes slægtskab.[73] 
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2. Det molekylære ur  
 
I det foregående blev der givet en kortfattet, men nødvendig gennemgang af de arter, som er temaet for de følgende 
diskussioner, en gennemgang som forhåbentligt vil tjene til at anskueliggøre stoffet yderligere.  
 
2.1. Hæmoglobin og albumin  
 
Den omfattende udvikling indenfor biokemien og immunologien der fandt sted i den første halvdel af det 20’ende 
århundrede gjorde, at det begyndte at blive muligt at lade søgningen vedrørende forholdet mellem det moderne menneske 
og aberne skifte fra den traditionelle anatomiske morfologi til morfologien hos molekyler. 
    De tidligste forsøg på at anvende proteiner til at bestemme primaternes indbyrdes slægtsskabsforhold blev foretaget lige 
efter århundredeskiftet, ved hvad Linus Pauling senere kaldte for molekylær antropologi.[60]  
 
En af de første til at give betydningsfulde bidrag til denne forskning var Emile Zuckerkandl, som gav sig til sammenligne 
hæmoglobinet mellem de store aber.[60]  
    Hæmoglobin er et jernindeholdende oxygen-transport metalloprotein i de røde blodceller hos vertebrater; hos pattedyr 
udgør proteinet helt op til 97 % af de røde blodcellers tørvægt, og omkring 35 % af det totale indhold (inklusiv vand). 
Hæmoglobin transporterer oxygen fra lungerne til resten af legemet, hvor det frigør oxygen for cellens anvendelse. Det har 
ligeledes også en varietet af øvrige roller af gas transport og effekt-modulation, som varierer fra art til art.[2]  
    Hos de fleste mennesker er hæmoglobin molekylet en samling af 4 globular protein subenheder. Hver subenhed er 
sammensat af en proteinkæde tæt forbundet med et ikkeprotein heme gruppe. Hver proteinkæde er arrangeret ind til et sæt 
af alfa-helix segmenter som er bundet sammen i et globin fold arrangement, kaldet således fordi dette arrangement er det 
samme motif som ses i andre heme/globin proteiner såsom myoglobin. Hos voksne mennesker er den mest almindeligt 
forekommende hæmoglobin type en tetramer (som indeholder 4 subenhed proteiner) kaldet hemoglobin A, bestående af to 
α og to β subenheder ikkekovalent bundne. Disse subenheder er strukturelt meget ens og omkring den samme størrelse. 
Hver subenhed har en molekylær vægt på ca. 17.000 daltons, for en total molekylær vægt af tetrameren på omkring 
68,000 daltons. De 4 polypeptid kæder er bundet til hinanden gennem NaCl broer, hydrogen bånd og hydrofobiske 
interaktioner.[2]  
    Han benyttede sig af enzymer til at dele hæmoglobin op til dets peptid komponenter, og brugte derefter kromatografi til 
at demonstrere at de bånd som peptiderne fra et moderne menneske, en chimpanse og en gorilla, fremviste, var uadskillige 
at se på.  
    Zuckerkandl var så forbløffet over ensartetheden af protein sekvensen hos hæmoglobin fra menneske og gorilla – blot 
en forskel hos 287 aminosyrer – at han i 1962 kunne proklamere: "betragtet alene ud fra en hæmoglobin struktur, så lader 
det til at gorillaen blot er et abnormalt menneske, eller at mennesket blot er en abnormal gorilla, og at de to arter faktisk 
danner en enkelt sammenhængende population."[60]  
 
Det næste bidrag kom fra Morris Goodman fra Wayne State University, som startede den moderne interesse i de 
molekylære ure da han i 1962 publicerede data vedrørende de immunologiske egenskaber hos proteinet albumin, som 
demonstrerer at chimpansen, gorillaen og mennesket var meget tæt på hinanden, mens orangutangen og gibbonen var mere 
fjerne fætre til disse.[18]  
    Goodman videreudviklede i de tidlige 1960'ere teknikker lånt fra immunologien til at vise, at albuminet hos moderne 
mennesker og chimpanser var så ens, at de let kunne blive forvekslet med hinanden. Skønt variationer af denne teknik 
allerede var blevet benyttet som tidligt som år 1904, så blev mere sensitive protokoller altså udviklet i 1960’erne. 
    Hans teknik var immunodiffusion, som i dag hører til blandt de simpleste af alle molekylære tilgange til den højere taxa 
fylogenetik; immunodiffusion foretager sammenligninger af albuminer (og visse transferriner). Albuminer og transferriner 
er begge blod proteiner. Princippet bag denne teknik er baseret på det faktum, at antistoffer produceret af immunsystemet 
er særdeles sensitivt til forskelle i strukturen af de molekyler som de udsættes for. Så antistoffer fra en art vil reagere når 
de udsættes for blodserum, som indeholder proteinerne fra en anden art. Så antistofferne som reagerer imod et specifikt 
blod protein, såsom albumin, er opbygget og indsamlet fra en udestående art, og disse antistoffer i form af et antiserum er 
derefter blandet med de blod proteiner som studeres.[17]  
    Hvis en organisme kun er fjernt beslægtet med den udestående art, så vil en kraftig reaktion finde sted imellem 
blodserumet (indeholdende proteinet) og antistofferne, og der vil være en meget tæt binding mellem de to. Graden af 
slægtsskab mellem to arter som testes reflekteres altså ved styrken af reaktionen, når den er udsat for antiserummet; arter 
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som er tættere beslægtet til den udestående art vil således udvise en svagere reaktion. Disse eksperimenter er sædvanligvis 
udført på en agar gel med test serummerne arrangeret i åbninger eller brønde omkring test antiserummet, eller et andet 
arrangement som vil gøre en i stand til at foretage sammenligninger af test arterne. En af adskillige forskellige opstillinger 
af gelen kan benyttes, afhængig af den undersøgelse som skal foretages.  
    Goodman demonstrerede f.eks. at det at injektere en høne med et bestemt blod protein fra et menneske, en gorilla eller 
en chimpanse fremprovokerede en helt specifik immun respons, mens proteiner fra orangutanger og gibboner ikke udviste 
nogen respons overhovedet, hvilke støttede ideen om en tidligere opspaltning af orangutanger og gibboner. Så ifølge 
sammenligningerne af albumin fra disse 3 arter, så er mennesket lige så tæt genetisk til chimpansen og gorillaen som disse 
to store aber er til hinanden.  
    Goodman konkluderede på baggrund af dette, at “beviset for at chimpansen har et mere nutidigt fælles slægtskab med 
mennesket og gorillaen end med orangutangen eller gibbonen, er støttet af de reaktioner som ses på antistofferne hos  
chimpanse serummet.”[18]  Dette var overraskende, eftersom chimpansen og gorillaen morfologisk er forholdsvis ens med 
hinanden og til orangutangen, mens mennesket synes at være tydeligt forskellig fra dem.  
    Men alt dette viste, at forholdet mellem mennesket og de øvrige store aber kan findes ved omhyggeligt at studere den 
genetiske og molekylære komposition hos mennesket, chimpansen, og gorillaen.  
 
2.2. Albumin uret  
 
Den næste, og første betydelige revolution indenfor den molekylære antropologi kom i 1967, da Vincent M. Sarich og 
Allan C. Wilson, begge fra University of California, Berkeley, publicerede en artikel med titlen Immunological Time-Scale 
For Human Evolution i Science, som omsider satte en pålidelig dato for chimpanse-menneske-gorilla opsplittelsen.[50]  
    De havde omhyggeligt studeret de ændringer, som har fundet sted i blodserummet albumin mellem de forskellige primat 
linjer. De benyttede sig til dette formål af immunologiske albumin data til at konstruere et evolutionært ur, som kunne 
bruges til at estimere tidspunktet for opsplitningen mellem mennesker og øvrige aber. De estimerede at tidspunktet for 
opsplitningen mellem mennesker og øvrige aber havde fundet sted for blot 5 millioner år siden, dvs. et tidspunkt, hvor 
standard fortolkningerne af det tilgængelige fossil materiale angav opsplittelsen til at have fundet sted for over 10 og helt 
op til 30 millioner år siden.[1]  
    Wilson og Sarichs ide om at benytte molekyler som fylogenetiske ure hvilede på en simpel antagelse: så snart to arter er 
separerede evolutionsmæssigt, så vil det genetiske materiale (DNA) hos hver af de to linjer akkumulere ændringer eller 
mutationer. Jo længere separationstiden er, jo større vil summen af akkumulerede mutationer også være; og hvis 
akkumulationsraten forbliver rolig over tid, så kan en måling af de biokemiske forskelle mellem de to arter blive 
konverteret ind til et mål for, hvor lang tid der er gået siden de skilte sig ud fra en fælles forfader.  
    Så i slutningen af 1960’erne, efter et årtis arbejde med en forskelligartethed af proteiner, hver kodet af et stykke DNA, 
så fandt de at på det mest fundamentale niveau adskilte de 3 arter sig fra hinanden med blot 1 eller 2 procent. Med andre 
ord, hvis man tog den store encyklopædi af DNA som beskriver et menneske, og ændrede blot et specifikt bogstav for hver 
100 gennem hele bogen, så ville de have arbejdstegningen for en chimpanse. Og omvendt så ville man selvfølgelig også 
ved at ændre blot et bogstav for hver 100 gennem en chimpanses genetiske alfabet opnå et menneske.  
 
I 1964, før videnskaben havde opnået muligheden for at læse eller sammenligne DNA, havde Sarich begyndt at 
sammenligne dyrearter på det molekylære niveau på en anden måde, nemlig ved at studere blod proteiner såsom albumin, 
som jo er fremstillet efter instruktioner fra DNA. Sarich valgte albumin simpelthen fordi det var et forholdsvist stort og 
tilgængeligt molekyle, nemt at oprense og arbejde med.[1]  
    Albumin, eller Serum albumin, er det mest tilgængelige plasma protein hos mennesket og mange øvrige pattedyr og er 
produceret i leveren og udgør en kraftig del af alle plasma proteiner. Den menneskelige version er Serum albumin, og det 
udgør normalt omkring 60 % af menneskets plasma protein.[2]  
Serum albumin er vigtigt ved reguleringen af blod volumen, hvor den opretholder det oncotiske tryk (også kendt som det 
kolloide osmotiske tryk) hos blodet. De tjener ligeledes også som bærere af molekyler med lav vand opløselighed, og på 
denne måde isolererende deres hydrofobiske natur, inkluderende lipid opløselige hormoner, salte, frie fedtsyrer 
(apoprotein), calcium, jern (transferriner), og visse stoffer såsom warfariner, phenobutazoner, clofibrater og phenytoin.[2]  
Specifikke typer inkluderer altså det menneskelige albumin samt bovin serum albumin (kvæg serum albumin) eller BSA, 
ofte benyttet i medicinske eller molekylær biologiske laboratorier.   
 
Serum prøver var taget og opbevaret ved -10 grader, og albumin var oprenset ved Hoch & Chanutins metode.[50] Sarich 
benyttede sit eget blod som en kilde til albumin og målte det op imod albuminet hos forskellige arter, deriblandt en del 
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abearter. Han sammenlignede hvordan disse albuminer reagerede når de blev injekteret ind i en kanin (han valgte en kanin 
simpelthen fordi den er et godt laboratoriedyr med et velkendt immunsystem). Grupper på 3 eller 4 kaniner var altså 
immuniseret over 3 omgange af injektioner med hver af de oprensede albuminer, antiserummerne blev testet for renhed 
ved immunodiffusion, immunoelektrophorese og microcomplement fixation (MC’F) med hele serum og oprenset albumin. 
Antistoffer til komponenter af serum andre end albumin var altid detekterbare med de første to metoder, men var lave i 
koncentration til at interferere med MC’F analysen af kryds -reaktionen.  
    Når albuminet kom i kontakt med kaninens immunsystem, blev den mødt på samme måde som alle andre fremmede 
proteiner ville blive. Albumin er et antigen, hvilket betyder at det stimulerer kaninen til at producere antistoffer, dvs. 
molekyler designet til at neutralisere fremmede indtrængere. Disse antistoffer er specifikke til de antigener som aktiverer 
dem, men de vil også reagere med lignende albuminer – dvs. lignende antigener, og styrken af reaktionen – dvs. styrken af 
bindingen dannet mellem antigenet og antistoffet – er et mål for hvor ensartet albuminet er.[1]  
    Dette betyder, at hvis et blodserum fra et dyr indsprøjtes i et andet forsøgsdyr, så vil forsøgsdyret skabe antistoffer mod 
proteinerne i det fremmede serum. Hvis serum fra forsøgsdyret føjes til serum fra et tredje dyr, vil antistofferne koble sig 
sammen med de tilsvarende proteiner her og sammen danne bundfald; jo mere bundfald, jo nærmere beslægtet er dyr nr. 1 
med dyr nr. 3.   
 
Blandede antiserum var lavet ved at mikse de individuelle antiserum i reciprokale proportioner til deres MC’A titers. 
Graden af kryds-reaktionen var udtrykt kvantitativt som ’the index of dissimilarity’ eller ’immunological distance (ID),’ 
dvs. den relative koncentration af antiserum krævet for at producere en komplement fikserings kurve hvis top var så høj 
som den givet ved det homologe albumin. Den indikerer distancen mellem to arter. Pr. definition har to medlemmer af den 
samme art - to mennesker eller to chimpanser f.eks. - en ID. på 1 på denne skala; dette betyder, at deres albuminer er 
identiske. Disse antiserum var brugt til at opnå data opstillet i tabel. 1.   
    Styrken af reaktionen kunne udtrykkes numerisk som den immunologiske distance, som på sin side er proportional til 
antallet af aminosyre forskelle mellem proteiner hos forskellige arter. Ved at konstruere en kalibrations kurve over ID’en 
hos arter med en kendt opsplittelsestid i de fossile optegnelser, kan de opnåede data bruges til at konstruere et molekylært 
ur til at estimere opsplittelsestiden for arter med en mere ringe eller ukendt fossil optegnelse.[68]  
I deres første test fandt Sarich og Wilson, at distancen mellem et menneskes albumin og en kos var 20 enheder, og mellem 
et menneske og en capuchin (en New World monkey) var distancen blot 4.64 enheder, og mellem et menneske og en 
rhesus monkey blev ID. fundet til at være på 2.38. og mellem et menneske og en chimpanse kom den ud til at være blot 
1.14.  
 
Tabel. 1.  
 
 
Så vidt så godt, palæoantropologerne vidste allerede at mennesket var tættere relateret til aberne end til køerne, og at alle 
aber ligeledes var tættere relateret til mennesket end til monkeys. Men det var ikke alt. ID’en mellem menneske og gorilla 
blev bestemt til at være 1.09, mens den mellem menneske og chimpanse blev bestemt til at være 1.14. Men, afstanden til 
seks forskellige Old World monkeys var gennemsnitligt 2.46, hvilke indikerer at de afrikanske aber er langt tættere 
beslægtet til mennesket end de er til monkeys. Så gorillaen var, i ID termer, tættere på mennesket end på chimpansen, men 
ikke desto mindre så var forskellen så beskeden, at denne opsplitningfork ikke kunne løses med sikkerhed på det tidspunkt.  
    Disse detaljerede resultater fra albumin eksperimenterne var i konflikt med det etablerede billede af menneskets 
oprindelse, som var opstillet af palæoantropologerne på det tidspunkt, og som grupperede alle aberne sammen og holdt 
mennesket på en særskilt gren på det evolutionære træ. Den molekylære bevisførelse anbragte solidt mennesket på den 
samme gren som gorillaen og chimpansen, men separat fra Asiens aber. Det blev fundet at ID’en mellem mennesket og 
gibbonerne fra det sydøstlige Asien f.eks., var betydeligt større end ID’en mellem mennesket og chimpansen, som kun er 
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fundet i Afrika. Hvis alle aberne dannede en gruppe, så kunne afstanden fra mennesket og hen til enhver af dem være den 
samme; yderligere så var afstanden mellem menneske og chimpanse eller en gorilla næsten den samme som afstanden 
mellem en chimpanse og en gorilla.  
    En endnu større overraskelse kom da Sarich og Wilson oversatte disse biokemiske afstande mellem arterne ind til 
tidsskala over evolutionen. Princippet er som nævnt simpelt, to arter må på et eller andet tidspunkt have delt en fælles 
forfader, hvilket måske kan skyldes at to grupper fra samme population blev isoleret fra hinanden, og den oprindelige form 
således blev ophav til to forskellige arter som gik deres separate evolutionære veje. Alle arter akkumulerer således 
ændringer i deres DNA, dvs. mutationer, som efterhånden medfører den variation som fører til at forskellige arter 
opstår.[14]  
 
Mutationer er ændringer i nukleotid sekvensen hos det genetiske materiale, og disse mutationer kan forårsages af fejl i 
kopieringen af det genetiske materiale ved celledeling, eller ved udsættelse for ultraviolet lys eller ioniserende stråling, 
kemiske mutagener eller virus.[20]  
    Mutationer skaber variation indenfor gen poolen, hvor mindre egnede mutationer kan blive reduceret i hyppighed ved 
naturlig selektion, mens mere egnede mutationer kan akkumuleres og resulterer i adaptive evolutionære ændringer. For 
eksempel, en sommerfugl kan producere afkom med nye mutationer, og hovedparten af disse mutationer vil ingen effekt 
have; men en vil måske ændre på farven hos et af afkommene, og gøre det hårdere (eller lettere) for rovdyr at spotte. Hvis 
denne farveændring er fordelagtig, så er chancen for at denne sommerfugl overlever og formerer sig en anelse bedre, og 
efter en tid vil antallet af sommerfugle med denne mutation udgøre en større procentdel af populationen.[14]  
    Mutation er således den mekanisme hvorpå naturlig selektion fungerer, da fordelagtige nye træk kan overleve og 
spredes hos afkom mens ufordelagtige træk kan dø ud.   
    Så snart en art er reproduktivt isoleret, så er yderligere ændringer begrænset til den art og dens efterkommere; og 
forskellene imellem DNA’et hos to givne arter vil således indikere hvor længe de har været adskilte fra hinanden. 
Visse af disse genetiske ændringer er vigtige, og afgørende mutationer spiller således en rolle i at frembringe nye arter, 
men andre ændringer kan være skadelige, og livsformer der bærer dem kan omkomme. Men der er også mindre ændringer 
som opbygges i DNA’et gennem årene, og som ikke bærer nogen større betydning. Ændringer i DNA kan f.eks. vise sig 
som en beskeden forskel i typen af albumin produceret i blodet. Men så længe at albuminet udfører sin funktion, så længe 
kan disse ændringer fortsætte med at være der, og i dag viser de sig, som Sarich og Wilson viste, som variationer som 
unikt identificerer forskellige arter og afslører hvor tæt beslægtet de er med hinanden. Spørgsmålet er: kan ændringerne i 
albuminet som akkumuleres efterhånden som tiden går, benyttes til at måle dette tidsrum? Sarich og Wilson, sammen med 
andre molekylære palæoantropologer mente, at svaret var ja.  
 
På det empiriske niveau synes beviserne herfor at være solide, det er indlysende at alle primater uanset hvor langt tilbage i 
tiden det måtte være, deler en fælles forfader. Denne forfader på sin side delte en fælles forfader med hele linjen af 
carnivorer (dyr der jager og spiser andre dyr). Carnivorer og primater har ændret sig i forskellige retninger siden de 
splittede sig ud fra hinanden, og hvis blod proteiner hos alle primater ændrer sig ved en fast rate efterhånden som tiden går, 
så skulle alle nulevende carnivorer på Sarich og Wilson's i.d. skala vise sig at have den samme afstand fra alle nulevende 
primater. Og dette var nøjagtig hvad de fandt. Dette pegede i retning af at blod proteinerne, albumin især, har udviklet sig i 
en relativt fast rate; med andre ord, så lod det til at albumin var et pålideligt molekylært ur.[50]  
    Det næste skridt var at finde ud af hvor hurtigt det ur tikkede, og teamet klarede dette problem ved at benytte fossile 
data, som indikerede at Old World monkeys splittede sig ud fra den linje som førte til aberne, og dermed os selv for 
omkring 30 millioner år siden. Dette var et vigtigt skridt, for det betød at molekylær palæoantropologerne benyttede sig af 
fossile data til at fuldføre deres arbejde, og at de to discipliner derfor arbejdede sammen. Uden dette samarbejde kunne det 
molekylære ur næppe være blevet kalibreret. Med blot denne ene dato kunne Sarich og Wilson argumentere for, at 30 
millioner års primat evolution svarede til 2.3 enheder på deres index of dissimilarity, forskellen mellem albuminet hos alle 
Old World monkeys på den ene hånd, og den fra aberne på den anden.[68]  
 
Så de antog, at log ID er approksimalt proportional til divergens tiden (T) hos enhver 2 arter, dvs. log ID = kT, hvor k er en 
konstant. Hvis Old world monkeys splittede ud for omkring 30 millioner år siden, altså at en ID på 2.3 som er den 
gennemsnitlige ID observeret mellem albuminerne hos hominoider og Old world monkeys, korresponderer til en T værdi 
på omkring 30 i ovenstående ligning. Hvis log 2.3 = k ⋅ 30, så er k = 0.012. Siden den gennemsnitlige ID mellem albumin 
hos mennesket og de afrikanske aber er 1.13, så er tiden for divergensen af mennesket fra de afrikanske aber log 1.13 delt 
med 0.012, hvilket er 5 millioner år.  
    Således kunne de estimere, at aber og Old World monkeys splittede sig ud fra hinanden for omkring 30 millioner år 
siden, at gibbonen spaltede sig ud fra den menneske-afrikanske abe linje for 10 millioner år siden, at orangutangen 
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spaltede sig ud 8 millioner år siden. Og ved at indsætte distancen imellem menneske og chimpanse, ind i ligningen, så kom 
de altså frem til en dato på 5 millioner år siden som den tid, der var gået siden mennesket spaltede sig ud fra de øvrige 
aber.[50]  
Dette var særdeles overraskende, det var altså blot 5 millioner år siden at menneske, chimpanse og gorilla delte en fælles 
forfader, en betydelig kortere tidslængde end den som var almindeligt accepteret på det tidspunkt.  
    Men denne teknik var for upræcis til på det tidspunkt at kunne afgøre, hvorvidt opspaltningen var en trevejs opspaltning 
eller om to aber delte en fælles forfader kort før opsplitningen af den hominide line. Se figur 2. 
 
Figur. 2. Primaternes stamtræ som estimeret ved proteinanalyse.  
 
Sarich og Wilson's konklusion blev ikke mødt med begejstring af det palæoantropologiske samfund. På det tidspunkt var 
deres favorit kandidat for den første hominid i fossil optegnelserne Ramapithecus, hvis fossilrester fra henholdsvis Asien, 
Europa og Afrika viste at denne levede for mindst 14 millioner år siden, og de fleste palæoantropologer favoriserede en 
dato for adskillelsen som værende sket for omkring 25 millioner år siden. En opspaltning imellem aber og mennesker for 
kun 5 millioner år siden således som Wilson og Sarich postulerede, blev derfor betragtet som værende alt for nutidigt, og 
en del afviste ligefrem deres arbejde som absurd. Deres data afslørede, at der stadigvæk var fossile forfædre som endnu 
ventede på at blive opdaget.[1]   
    Men efterfølgende fossil opdagelser, især sådanne som "Lucy," og genfortolkninger af ældre fossil materialer, såsom 
Ramapithecus, demonstrerede at de yngre estimater måtte være korrekte og validerede dermed albumin metoden. Siden da 
er der blevet foretaget tusindvis af sammenligninger og den evolutionære afstand mellem forskellige arter såsom hunde, 
får, kameler elefanter m.m. er blevet beregnet.  
 
2.2.1. Kritik  
 
Sammen med Vincent Sarich argumenterede Allan Wilson altså for, at oprindelsen af mennesket kunne forstås gennem 
hvad han kaldte for et molekylært ur. Det molekylære ur (molecular clock hypothesis (MCH)) er som gennemgået en 
teknik til at datere hvornår to arter skilte sig ud fra hinanden. Den tid der er gået kan deduceres ved at lægge en tidsskala 
hen over antallet af molekylære forskelle, målt mellem arternes DNA sekvenser eller deres proteiner. Det er sidenhen også 
blevet kaldt for et gen ur eller evolutionært ur, og anvendelsen af det molekylære ur princip revolutionerede studiet af 
molekylær evolution.  
    Ideen om eksistensen af et molekylært ur kom tilsyneladende først fra Emile Zuckerkandl og Linus Pauling, som i 1962 
bemærkede, at antallet af aminosyre forskelle hos hæmoglobinet mellem artslinjers tidsskalaer groft set svarer til 
opsplittelsestider, som estimeret ud fra fossile beviser. De generaliserede denne observation til antagelsen om, at raten af 
evolutionære ændringer af ethvert protein var tilnærmelsesvist konstant over tid og hen langs forskellige artslinjer.[60]   
    Dette var en måde at datere på som ikke kom fra fossiler, men fra de genetiske mutationer som havde opstået siden de 
havde delt en fælles forfader. Det molekylære ur estimerede længden af tid gået siden opsplittelsen, givet en vis rate af 
tilfældighed; senere så byggede Wilson og Sarich som gennemgået videre på dette arbejde. Sarich demonstrerede en 
kemisk basis for et evolutionært ur som tikkede ved en mere eller mindre konstant rate, grundlæggende set så finder hvert 
tik sted når en aminosyre i kæden hos et bestemt protein molekyle er udskiftet med et andet. Proteinet som Sarich brugte 
for sit ur var som omtalt albumin, og han estimerede at i en typisk art er der mellem 2.5 og 3 af disse substitioner som 
finder sted over 1 million år.  
    Sarich og Wilson målte de immunologiske reaktioner hos primater og øvrige dyrearter ved hjælp af blod protein 
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serummet albumin; de fundne forskelle som blev antaget at komme fra en konstant rate af mutationer, var derefter plottet 
på en lineær skala der viste den udspillede tid gået siden hver art skilte sig ud fra en fælles forfader. Så ved at tage 
udgangspunkt i det molekylære urs grundpostulat (større forskelle svarer til længere tid siden deres sidste fælles forfader), 
estimerede Sarich og Wilson at fordi proteinet hos chimpansen og mennesket kun adskiller sig med 12 enheder, så måtte 
de to arter have delt sig ud fra deres fælles forfader for blot ca. 5 millioner år siden.[68]  
 
Det var oprindeligt antaget, at raten af DNA replikations fejlen var konstant - ikke blot over tid, men på tværs af alle arter 
og enhver del af genomet man kunne sammenligne. Og fordi de enzymer som er med til replikere DNA kun varierer 
beskedent arterne imellem, så syntes denne antagelse også at være rimelig a priori. Men dette var dog fundamentalt set en 
hullet logik, fordi styrken af den naturlige selektion jo ikke er ens over tid, sted og langs taxa. Så det var kun ved at 
molekylære data hobede sig op, at antagelsen om en konstant rate blev påvist at være uholdbar, og uden antagelsen om en 
konstant rate blev det molekylære urs forklaring upålidelig.[13]  
    Mens MCH således ikke blindt kan tages for at være sand, så kan individuelle molekylære ure dog godt testes for 
nøjagtighed og anvendes i mange tilfælde. Generelt er det nødvendigt at kalibrere dem imod fysiske data såsom fossiler, 
før pålidelige konklusioner kan udledes fra dem. Dette var naturligvis også det som Sarich og Wilson gjorde, da de 
postulerede at tiden for splittet mellem Old World monkeys og hominoider fandt sted for 30 millioner år siden, og den 
immunologiske distance var her betragtet som værende voksende ved en konstant.  
    Siden de tidlige 1990’ere er eksempler på ikke-uniforme rater hos molekylær evolution blevet beskrevet. Det er således 
kendt for mange taxa, at der ikke findes nogen uniform rate som sådan, selv ikke over sammenligneligt korte perioder af 
evolutionær tid (for eksempel hos spottefugle).[27] Visse fuglearter har tilsyneladende et molekylært ur, som gennemsnitligt 
tikker med en hastighed blot halvdelen af den fundet hos mange andre fugle,[46]  muligvis på grund af en lang 
generationstid. Effekten af små populations størrelser er sandsynligvis også med til at begrænse molekylære ure analyser.  
    Alt i alt er der i tidens løb fremsat forskelligartede indvendinger mod pålideligheden af de molekylære ure, og for det 
meste har brugerne af disse ure udviklet metoder til at arbejde sig rundt om disse indvendinger, såsom anvendelsen af 
statistiske tilnærmelser inklusiv ’maximum likelihood’ teknikker (en statistisk metode anvendt til at fitte en statistisk 
model til data, og give estimater for modellens parametere) og senere ’bayesiansk modellering’ (en statistisk slutning, 
hvori evidens eller observationer benyttes til at opdatere eller til at kunne slutte sig til sandsynligheden af, at en hypotese 
kan være korrekt). Modeller som tager rate variationen langs artslinjer i betragtning er således blevet foreslået for at kunne 
opnå bedre estimater af opsplittelses tidspunktet (og øvrige parametre som muligvis kan estimeres ud fra substitutions 
rater, såsom effektive populations størrelser). Disse modeller kaldes for ’relaxed molecular clocks’ fordi de repræsenterer 
en midterposition mellem den klassiske molekylære ur hypotese og mange-rater modeller.[13]  
    Så alt i alt har disse indvendinger og forbedringer ikke rokket nævneværdigt ved de resultater, som Wilson og Sarich 
nåede frem til i deres arbejde.  
 
2.3. DNA hybridisering  
 
Immunodiffusions proceduren er i dag at betragte som værende grov, men svaret på hvorfor den var så uundværlig var 
simpel - den virkede. Så skønt den er knap så anvendt i dag takket være udviklingen af andre molekylære metoder, så var 
den dog gennem mange år den teknik der kastede lys over talrige fylogenetiske forhold, som sidenhen er blevet valideret 
af andre mere avancerede teknikker.[32]  
    Op til nu havde studiet af primaternes indbyrdes slægtskab foruden palæoantropologien været udført på en biokemisk 
tilgang, hvor man studerede hvad proteinerne kunne fortælle. Men til trods for den store succes med at anvende de 
molekylære ure, så ville det egentlig være bedre, hvis man kunne gå direkte til kilden selv, nemlig det genetiske materiale, 
dvs. finde en måde til at måle akkumuleringen af mutationer i selve DNA’et. Dette var et mål som hurtigt blev muliggjort.  
    Charles Sibley og Jon Ahlquist fra Yale udviklede anvendelsen af DNA kinetik til at studere evolutionære forhold, hertil 
brugte de en teknik kaldet DNA-DNA hybridisation (se figur 3). De to forskeres hovedinteresse var egentlig ornitologi, 
nærmere betegnet fuglenes indbyrdes genetiske slægtskab, hvor de gennem en række studier udført i 1970’ere og op 
gennem 1980’erne opstillede en radikal fugle taksonomi: Sibley-Ahlquist taksonomien.[76]  
    Men hen af vejen begyndte de ligeledes også at rette deres teknikker henimod menneskets afstamning, og Sibley og 
Ahlquist publicerede 1984 en artikel indeholdende resultater opnået ved at analysere DNA sekvenser hos visse primater: 
mennesket, chimpansen (inklusiv bonoboer), gorillaer og orangutanger, osv.[53]    
    Metoden de benyttede sig af og videreudviklede kaldes ’DNA cross-hybridization,’ eller på dansk DNA-DNA 
hybridisation; den er en teknik indenfor molekylær biologi, som anvender afstandsdata til at analysere og producere 
fylogenetiske rekonstruktioner. DNA hybridisation kan måle hvor ens DNA fra forskellige arter er - mere ens DNA 
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hybrider "smelter" ved højere temperaturer.[20]  
 
 
 
Figur 3. Hybridisering mellem to forskellige DNA strenge.[76]  
 
Metoden går tilbage til 1960’erne, da det blev rapporteret, at DNA (deoxyribonucleic acid, det komplekse molekyle som 
indeholder den genetiske information) strenge, som var blevet brudt ved opvarmning, ville parre igen og danne 
dobbeltstrenge, idet baserne parredes på sædvanlig måde, når strengen fik lov til at afkøle. Dette, ligesom det molekylære 
urs regelmæssighed, kan være noget af en overraskelse. Hvert DNA molekyle udgøres af to strenge af nukleotider – dvs. 
de består af to DNA kæder snoet komplementært om hinanden. De to strenge i en dobbeltspiral af DNA er kun holdt 
sammen af svage hydrogenbindinger, som knytter A til T og C til G (se figur 4), så det er ingen overraskelse, at de kan 
adskilles ved forsigtig opvarmning. Ligegyldig hvor forsigtig opvarmningen er, så er det uundgåeligt, at de adskilte strenge 
vil blive brudt her og der i processen, og så er de separate fragmenter af ”smeltet” DNA frie til at sno sig op omkring sig 
selv.[41]  
 
Figur.4. Baserne hos DNA.[76]   
 
At få noget fornuftigt ud af det fremkomne roderi kunne synes at være en håbløs opgave. Men når suppen får lov til at 
afkøle langsomt igen, er affiniteten mellem A og T og mellem G og C så udtalt, at de separerede fragmenter af DNA 
lægger sig op ad deres egen partner endnu engang, og gendanner hydrogenbindingerne mellem hinanden. To strenge fra en 
bestemt dobbeltspiral har en meget lille sandsynlighed for at finde hinanden igen, men hvis hver af dem finder en nøjagtig 
kopi af sin tidligere partner i suppen, er effekten akkurat den samme, som hvis dobbeltspiralen var blevet fornyet.[20]  
    Den proces, ved hvilken DNA fragmenter slutter sig sammen igen kaldes annealing, og den er så effektiv, at hvis den 
håndteres forsigtigt, har det fremkomne DNA bevaret meget af sin biologiske aktivitet. Annealingsprocessen afhænger af 
affiniteten mellem A og T og mellem C og G. Nøjagtig komplementære strenge af DNA, de to halvdele af en hel 
dobbeltspiral, har klart nok stor affinitet over for hinanden fordi hvert A på den ene streng parres med et T på den anden, 
medens hvert G på den anden streng naturligvis ligger over for sin foretrukne partner C, med hvilket det kan danne en 
stærk hydrogenbinding. Processen er kvantefysik i arbejde - atomerne søger efter at danne den konfiguration, som giver 
den lavest mulige energitilstand, og danner således hydrogenbindinger.  
 
Hvad ville der ske hvis de strenge af DNA, som prøver at annealere, ikke passede perfekt sammen? Indlysende nok ville 
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nogle hydrogenbindinger stadig dannes hvor baserne danner par, men på steder, hvor de forkerte baser ligger overfor 
hinanden kan der ikke dannes bindinger.  
    Annealingen ville stadigvæk finde sted, men være mindre effektiv, således at de dobbeltstrengede molekyler som 
produceres, ikke ville blive holdt så stærkt sammen. Og dette ville betyde, at hvis de blev opvarmet endnu engang, ville de 
lettere gå fra hinanden end perfekt parrede strenge; sådant ikke perfekt annealet DNA ville smelte ved en lavere 
temperatur end normalt DNA. Dette er nøglen til at anvende DNA som det endelige molekylære ur.  
    Det var denne kendsgerning som Sibley og Ahlquist tog fordel af, da de udførte deres eksperimenter med to separate 
strenge af DNA og tillod strande fra forskellige arter at gå sammen, for derefter at måle på styrken af det nye bånd. Det 
ville nemlig give en grov, men effektiv måde at estimere forskellene mellem de to arter på.[53]  
    Hvad de gjorde var at tage prøver af DNA fra hver af de to adskilte arter, det kunne være fra mennesket og chimpansen, 
og opvarme prøverne for at separere DNA strengen; de to sæt af smeltet DNA blandes derefter og får lov at afkøle. 
Efterhånden som suppen køler af prøver enkeltstrengen af DNA at danne par, nogle vil finde deres rette partner og danne 
tæt annealede spiraler. Men i andre tilfælde vil en streng fra en art danne par med en streng fra en anden art, hvorved der 
dannes en løst bundet spiral.  
    Når det således behandlede DNA opvarmes endnu en gang, vil disse ikke-perfekt kombinerede strenge separeres først, 
idet de smelter ved en lavere temperatur end resten. Det er ikke nogen ringe præsentation at foretage de korrekte målinger 
og identificere præcis, hvilke DNA spiraler, der smelter hvornår. Men hvis man skimmer forsøgsresultaterne er to ting 
klart. [3] Det første er, at almindelig DNA vil smelte ved en temperatur på ca. 85 C. Det andet er, at hybrid DNA, som er 
dannet ved at parre en streng fra en art med en streng fra en anden art, smelter ved en lavere temperatur, og at et fald på en 
grad svarer til en procent forskel i rækken af baser langs DNA molekylerne. Graden af ensartethed mellem disse strenge er 
reflekteret ved den grad, med hvilke DNA hybriden er termisk stabil.   
    To arter som deler 99 % af deres DNA, danner hybrid DNA som smelter ved ca. 84 C. To arter som har 98 % af deres 
DNA baser fælles (de samme baser i den samme rækkefølge langs DNA’et) danner hybrid DNA, som smelter ved ca. 83 
C. Denne test viser at mennesket, chimpanse- og gorilla DNA er identiske langs mindst 98 % af deres længde. De 
”unikke” træk ved menneskeheden er indeholdt i mindre end 2 % af dets DNA.[53]  
 
Deres forskning producerede en matrix af Delta T(50)H værdier - en afstands funktion som måler forskellene mellem 
DNA sekvenser. I deres studie benyttede de enkelt-kopi radioiodin-mærkede sporere af Homo, Pan, Gorilla, Pongo og 
troglodyts samt Hylobates lar. De hele umærkede DNA’er af disse taxa, plus dem fra Hylobates syndactylus og 5 arter af 
cercopithecids, blev benyttet til at danne DNA-DNA hybrider. 
    De fandt således beviser for UAR (uniform average rate) i alle deres mere end 900 eksperimentelle sæt involverende ca. 
18000 DNA-DNA hybrider. En komplet matrix af delta T~0H værdier af spor (tracer) arterne var produceret, med 
adskillige replikater for hver kombination.  
    På grund af UAR er delta T~oH værdierne mål for relativ tid, og de kan derfor bruges til at rekonstruere forgreningerne 
hos en fylogeni. TsoH statistikken bruges som et mål for den genealogiske afstand mellem 2 taxa udgørende en DNA-
DNA hybrid. T~oH (eller T~oR) er temperaturen i Celsius i en ideel normaliseret kumulativ frekvens distribution 
funktion, hvor 50 % af alle enkelt-kopi DNA sekvenser er i hybridformen og 50 % har spredt sig. I beregningen af TsoH 
antages det, at alle enkelt-kopi sekvenserne i genomerne hos 2 sammenlignede arter har homologer i den anden art, samt at 
alle enkelt-kopi sekvenserne kan hybridisere med deres homologer, og at alle divergens grader kan opdages. For at 
konvertere delta værdierne ind til absolut tid er det nødvendigt at kalibrere dem imod en ydre dateringskilde såsom fossiler 
eller geologiske hændelser, som har forårsaget ændringer hos populationer. Afstandene de fandt var følgende:[53]  
 
Tabel 2.  
Arter sammenlignet Genetisk afstand (delta)  
Mennesket / Chimpansen  1.9 
Mennesket / Bonobo  1.8 
Mennesket / Gorilla  2.4 
Mennesket / Orangutang  3.6 
 
De konverterede smeltetemperaturerne for DNA hybriderne ind til fylogenetiske afstande (ændringerne i T5OH værdierne) 
og fandt, at afstanden mellem mennesket og chimpansen var 1.9; afstanden mellem mennesket og gorillaen var 2.4; 
afstanden mellem mennesket og orangutangen var 3.6; afstanden mellem mennesket og gibbonen var 4.76; og at afstanden 
mellem chimpansen og gorillaen var 2.28. Med andre ord, så deler mennesket 98.4 % af deres DNA med chimpansen og 
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skiller sig dermed ud med blot 1.6 %.[53]  
    Bemærk at menneske/chimpanse og menneske/bonobo DNA afstandene giver lavere tal end menneske/gorilla DNA 
afstanden. Dermed er det klart, at chimpansen og bonobo’er er tættere på mennesket end gorillaen er.  
 
Men trevejsspaltningen blandt Homo, Pan, og Gorilla havde hidtil været vanskelig at bryde, fordi disse 3 linjers oprindelse 
var tæt forbundet i fortiden, og de hidtil da tilgængelige teknikker kunne ikke lave en opløsning af dem.   
    Det er her nyttigt at skelne mellem proteinure og DNA’ure. Hvert protein udvikles i sin eget rate, og raterne for 
forskellige proteiner varierer lige så meget som dem for individuelle gener (dvs. sekvenser). Proteinurene er dømt til at 
være mere tilfældige og upræcise end DNA’uret, som er gennemsnitligt fordelt langs hele genomet.  
     Så mens det var lykkedes for Sarich og Wilson med målinger af deres proteinur at antyde en trevejsopspaltning for 
groft sagt 5 millioner år siden mellem menneske, chimpanse og gorilla,[50] så kunne Sibley og Ahlquist afsløre at 
mennesket og chimpansen har den mest ensartede DNA, dvs. mere ens med hinanden end med orangutangers eller 
gorillaers DNA. 
    Det molekylære ur som DNA hybridiseringsprøven er, kan anvendes overfor arter, som ud fra pålidelige fossildata vides 
at være spaltet ud fra en fælles forfader på et bestemt tidspunkt.  
    Deres metode var forfinet i en sådan udstrækning, at den endog var mere akkurat til denne specielle opgave end 
proteinurene. Målingerne af DNA forskellene muliggjorde således, at man nu kunne beregne divergens dybden hos 
forskellige primat taxa ved at antage, at divergens dybden er proportional til procentdelen af de basepar som adskiller sig 
hos de forskellige taxa.[53]  
    Sibley og Ahlquist udførte således en undersøgelse der viser, at gorillalinjen spaltede sig først ud for ca. 8 mio. år siden, 
og at opspaltningen mellem mennesket og chimpansen skete på den anden gren af familietræet for 6 til 7 mio. år siden.[28]  
Det er her interessant at bemærke, at senere estimater af opsplittelsestiden, baseret på endnu mere sofistikerede metoder, 
ikke adskiller sig meget fra det første estimat fra 1967.[50]  
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3. Genetisk tæthed  
 
Efter at man således havde haft succes med at bestemme, hvornår de forskellige primater havde skilt sig ud fra hinanden, 
og over hvilke tidsperioder, så var det næste naturlige skridt at søge at bestemme, hvor stor graden af slægtskab mellem 
primaterne egentlig var.  
 
3.1. Graden af slægtskab  
 
Et vigtigt bidrag til bestemmelsen af graden af dette slægtskab kom i 1975, hvor det igen var Allan Wilson og hans student 
Mary-Claire King der publicerede en artikel i Science, hvori et overbevisende argument for at chimpansen og mennesket 
deler mellem 98 % og 99 % af deres genetiske materiale blev fremlagt, og som dermed estimerede at der blot var 1.1 % 
genetisk forskel imellem mennesket og chimpansen. Dette var en opdagelse som overraskede på det tidspunkt, og som i 
dag er almen biologisk viden.[33]  
    Disse resultater kom fra en række eksperimenter, der til dels var en videreudvikling af Wilsons tidligere arbejde, og 
hvor denne stærke forbindelse kom frem i lyset gennem benyttelsen af 3 forskellige fremgangsmåder. For at kunne 
sammenligne menneske og chimpanse gener, så sammenlignede man dengang enten homologe proteiner eller 
nukleinsyrer. På protein niveauet er en måde at måle graden af genetisk ensartethed mellem to taxa på, at afgøre det 
gennemsnitlige antal af aminosyre forskelle mellem homologe polypeptider fra hver population.  
 
En metode, som også var den mest direkte fremgangsmåde til at afgøre denne forskel på, var at sammenligne aminosyre 
sekvensen hos de homologe proteiner. En anden metode er microcomplement fixation, som giver immunologiske afstande 
lineært korrelerede med aminosyre sekvens forskelle. En tredje metode er elektroforese, som er nyttig ved analyse af taxa 
tilstrækkelig tæt relaterede til, at de deler mange alleler.  
    For sammenligningen af menneske og chimpanse adskillelsen var alle disse metoder anvendelige, og graden af genetisk 
ensartethed mellem menneske og chimpanse kunne derfor estimeres ved hver af disse teknikker. Artiklen opsummerede 
det foregående årtis opnåede data vedrørende lighederne mellem menneskets og chimpansens proteiner, se tabel. 3.  
 
Tabel. 3. Forskelle hos aminosyre sekvenserne hos menneskets og chimpansens polypeptider.  
 
 
 
Baseret på disse data kan det ses, at f.eks. myoglobin (7) og delta kæden hos hæmoglobin (5, 8) adskiller sig fra 
chimpansen ved blot en enkelt aminosyre erstatning. Og denne erstatning i hvert tilfælde er konsistent med en enkelt base 
erstatning i det korresponderende gen.  
Grundet begrænsningerne på de daværende sekvens metoder, så kunne en eksakt sammenlignelig information ikke opnås 
for større proteiner ved førstnævnte metode. Men ved at anvende microcomplement fixation metoden til større proteiner, 
så kunne de godt opnå et tilnærmelsesvist mål for graden af aminosyre sekvens forskel mellem relaterede proteiner. Dette 
blev gjort ved, baseret på proteinerne opført på tabellen, at beregne den gennemsnitlige grad af forskel mellem menneskets 
og chimpansens proteiner ved 
2.7
2633
100019 =⋅  
 
aminosyre bindingsteder pr. 1000 substitutioner, dvs. sekvenserne af menneske og chimpanse polypeptider undersøgt op til 
det tidspunkt er gennemsnitligt mere end 99 % identisk.[33]  
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    Vha. de øvrige nævnte metoder var det muligt uafhængigt af ovennævnte metode, at opnå estimater af den 
gennemsnitlige sekvens forskel mellem disse to store aber som lå tilnærmelsesvis indenfor de samme værdier, og 
konklusionen var derfor at mennesket og chimpansen adskilte sig med blot 1.1 %.   
 
King og Wilson konkluderede altså, at den genetiske sekvens hos de to arter var ca. 99 % identisk, (senere forfinet til 98.5 
%) og at mennesket og chimpansen genetisk var tæt på at være tvillingearter; i modsætning til f.eks. musens og 
menneskets DNA som oprindeligt mentes at være omkring 60 % identisk, men som nu vides at dele ca. 85 % af deres 
DNA, og hvor forskellene er opstået over de 75 millioner år der er gået siden de to arter delte en fælles forfader.[66]  
    Disse opdagelser om, at chimpansen og mennesket næsten er 99 % genetisk identiske efterlod et paradoks. Deres DNA 
er næsten identisk, men de to arter ligner ikke hinanden synderligt; som de skrev i artiklen: "Den molekylære ensartethed 
mellem chimpansen og mennesket er ekstraordinær, fordi de adskiller sig så meget mere fra andre tvillingearter ved deres 
anatomi og livsførelse."[33]  
    Den genetiske afstand mellem menneske og chimpanse er dermed sandsynligvis for lille til at kunne at stå for deres 
fysiologiske forskelle. De foreslog således, at et relativt beskedent antal af genetiske ændringer i systemer som kontrollerer 
ekspressionen af gener, muligvis kan stå for de store forskelle på organisme niveau mellem mennesket og chimpansen. 
Visse af disse ændringer resulterer måske fra omfordelinger af gener på kromosomerne, snarere end fra punkt mutationer.  
    Forskellene mellem mennesket og chimpansen kunne således komme fra genetiske ændringer i få regulatoriske 
systemer, mens aminosyre substitutioner generelt sjældent ville være en hovedfaktor afgørende for adaptive ændringer. 
Gen omfordelinger er således måske mere vigtig end punkt mutationer som kilde til evolutionære ændringer i gen 
regulation.  
    De fokuserede altså på, at regulatoriske mutationer står for de afgørende forskelle mellem mennesker og chimpanser. 
Gen regulation er måske svaret for at kunne tage hensyn til de anatomiske og adfærdsmæssige forskelle imellem de to  
arter. Men King og Wilson pointerede også kraftigt, at man stadigvæk var langt fra at forstå gen regulation hos pattedyr, 
og at kun få eksempler på regulatoriske mutationer var kendt. Nye teknikker for at teste deres hypotese om, at forskelle på 
organisme niveau var kommet fra regulatoriske forskelle var derfor nødvendig. Udfordringen var således at finde disse få 
mutationer som udgør en forskel.[33]  
 
3.2. Gen ekspression  
 
Som gennemgået, så havde Mary-Claire King og Allan Wilson i en række eksperimenter studeret proteiner hos chimpanser 
og mennesker samt studeret nukleinsyren hos disse og opdaget, at det gennemsnitlige menneske protein og deres 
aminosyre sekvens var gennemsnitligt næsten 99 % identisk til chimpansen.[33]  
    I løbet af de sidste par årtier har man sammenlignet DNA sekvensen hos mange pattedyr for at klarlægge sekvens 
lighederne mellem forskellige arter og genus. En overraskende opdagelse var bl.a. at musens og menneskets DNA som 
omtalt udviste en meget stor ensartethed; og på samme måde viste det sig, at chimpansen og mennesket havde omkring 99 
% sekvens eller gen ensartethed. Det var derfor oplagt at spørge hvorledes det kunne være, at chimpansen og mennesket er 
så forskellige, men alligevel deler næsten 99 % af deres gener?   
    Da mennesket og chimpansen kun adskiller sig med 1.5 % på DNA sekvens niveauet, så er det ret klart at forskellene 
mellem arterne ikke kommer fra gen variation alene. King og Wilson pegede på de omfattende protein ligheder mellem 
arterne som bevis for, at man mht. til studiet af den genetiske basis for menneskets oprindelse skulle fokusere på 
regulatorerne for gen ekspression frem for på generne selv.[33] De foreslog således at ændret gen regulation, snarere end 
ændringer i kodning, måske kunne forklare hvorledes så få genetiske ændringer kunne stå for den brede anatomiske og 
adfærdsmæssige forskel på de to arter.  
 
Denne hypotese kunne ikke testes dengang grundet manglen på teknologi, men et svar på hypotesen kom 2006 i en artikel 
publiceret af Yoav Gilad et.al. som gav afgørende nye forskningsresultater.[16] Dette studie støttede kraftigt hypotesen om, 
at afgørende forskelle mellem mennesket og chimpansen kunne skyldes den måde hvorpå de udtrykker deres gener, dvs. 
ved gen ekspression og ikke generne som sådan.  
    Gen ekspression er den proces, ved hvilke information fra et gen er anvendt i syntesen af et funktionelt genprodukt, se 
figur 5. Disse produkter er ofte proteiner, men i ikkeprotein kodende gener såsom rRNA gener eller tRNA gener er 
produktet et funktionelt RNA.[20]  
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Figur.5. Fra DNA til protein.[76]  
 
Adskillige skridt i gen ekspressions processen kan moduleres, inklusiv transkriptions skridtet og translations skridtet og 
den posttranslationale modifikation af et protein. Gen regulation giver cellen kontrol over struktur og funktion, og er basis 
for cellulær differentiation, morfogenese og for den alsidighed til tilpasningsdygtighed hos enhver organisme. Gen 
regulation spiller muligvis også en rolle for evolutionære ændringer, siden kontrol over tid, sted og mængden af gen 
ekspression kan have en dybtliggende effekt på funktionerne af gener i organismen. Gen ekspression er således en 
molekylær proces, hvorved gener tændes eller slukkes (on eller off). Mennesket har omkring blot 25.000 til 30.000 gener 
indkodet i kromosomet, men ikke alle er aktiveret eller tændt på det samme tidspunkt i alle celler.[20]  
 
Da forskerne kiggede nærmere på gen ekspression, fandt de forholdsvist beskedne ændringer over 65 millioner års 
evolution hos macaque, orangutang og chimpansen, men fulgt af en meget hurtig ændring langs de 5 millioner år hos 
menneskets linje, som var koncentreret hos disse specifikke grupper af gener. Denne hurtige evolution hos transkriptions 
faktorerne fandt kun sted hos mennesket.[16]  
    Gen regulation inkluderer processer, som celler og virus bruger til at vende informationen fra gener ind til genprodukter; 
skønt et funktionelt genprodukt kan være et RNA eller et protein, så står hovedparten af kendte mekanismer for 
reguleringen af protein kodende gener. Ethvert skridt hos genets ekspression kan muligvis moduleres, fra DNA-RNA 
transkription til den posttranslationelle modifikation af et protein.[20]  
    Gen regulation er afgørende for virus, prokaryoter og eukaryoter, da den forøger fleksibiliten og tilpasningsdygtigheden 
hos en organisme ved at tillade cellen at udtrykke protein når dette behøves. Yderligere, så driver gen regulations 
processerne for cellulær differentiation og morfogenese, hvilke fører til udviklingen af forskellige celle typer i flercellede 
organismer, hvor de forskellige typer af celler kan besidde forskellige gen ekspressions profiler selvom de alle besidder 
den samme genom sekvens.  
    Videnskaben havde længe anet, at gen regulation spiller en central rolle i menneskets evolution, og foruden at støtte 
hypotesen om, at ændringer i gen regulation er en afgørende del af menneskets evolutionære historie, så hjælper disse nye 
resultater også med til at definere nøjagtigt hvilke regulatoriske faktorer som kan være vigtige, hvert fald i visse væv. 
Dette åbner op for muligheden af en funktionel dissektion af den rolle, som gen regulation har spillet i udviklingen af det 
moderne menneske; gen ekspression kan således være en afgørende del af hvad der adskiller chimpanser og mennesker.  
 
Tidligere studier havde alle baseret sig på data som kom fra arrays, der benyttede gen sonder som kun var opbygget på 
basis af menneske sekvenser. Men sekvens misforhold påvirker hybridisations intensiteten og kan derfor give 
forudindtagede eller skæve estimater af gen ekspressions forskelle mellem arterne. Denne begrænsning af enkelt-arts 
arrays er problematisk, når målet er at studere hvordan ekspression ændres over evolutionær tid. For at kunne foretage 
sammenligninger mellem mere fjernt beslægtede primater, så opbyggede de altså en multi-arts cDNA array, som tillader 
sammenligninger af gen ekspression imellem arter uden den sammenblandede effekt fra sekvens divergens. Denne cDNA 
array indeholdt sonder for 1056 ortologe gener fra 4 arter.  
    For at kunne måle ændringerne i gen ekspression fra forskellige arter udviklede Gilad og White altså en ny multi-arts 
complementaryDNA array til at sammenligne ’steady-state’ messenger RNA niveauer i lever væv, en af de mest 
homogene kilder, indenfor og imellem mennesket, chimpansen, orangutangen og rhesus macaques.  
    Ved at benytte estimater fra en lineær blandet model, så identificerede de et sæt af gener for hvilke ekspressions 
niveauet var forblevet konstant på tværs af hele fylogenien (70 millioner år), og som derfor sandsynligvis var under en 
stabiliserende selektion.[16]  
    Studiet fokuserede på ekspressions niveauerne hos to sæt af gener, dem som var forblevet forholdsvist uændret langs 
alle 4 arter, hvilket antydede at der ikke var plads, eller behov for forbedring, og så dem som havde forandret sig mest 
drastisk, sædvanligvis i menneskets linje, en indikation af stærke forsøg på at tilpasse sig til et omskifteligt miljø.  
    For at kunne måle gen ekspressions niveauerne indeni og mellem arterne, så udtrak de som nævnt RNA fra lever prøver 
fra 5 voksne hanner fra hver af de 4 arter. Et fælles reference design var brugt, med en sjette prøve fra en menneske lever 
som tjente som referencen. De udførte 4 tekniske gentagelser for hver sammenligning, for en total på 80 hybridisationer; 
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resultater fra alle arter blev opnået for 907 gener, som blev brugt i de efterfølgende analyser.   
    Efter image analyse, baggrunds korrektion og normalisation, så blev log udtrykkets værdier analyseret ved at benytte en 
lineær blandet model med faste effekter for arter og sekvens misforhold, og en tilfældig effekt for individer indenfor arter. 
For hvert gen blev der benyttet ’residual maximum likelihood’ (en estimation som ikke benytter det komplette sæt af 
observationer, men i stedet en sandsynligheds funktion beregnet fra et transformeret sæt, således at ’baggrundsstøj’ 
parameterne ingen effekt har), til at estimere de faste effekter og forandringer.   
 
Af de 1056 gener fra alle 4 arter havde 60 % rimeligt konsistente ekspressions niveauer langs alle 4 arter; og ekspressions 
niveauet hos disse gener synes at være forblevet konstant igennem 70 millioner år, hvilket peger på, at deres regulation er 
under en evolutionær kontrol. Mange af disse gener er involveret i basale cellulære processer, og at ændre regulationen af 
disse fundamentale og urgamle gener kan vise sig at være skadelige. Faktisk, så har 5 af de 100 mest stabile gener ændrede 
ekspressions niveauer hos leverkræft.[16] Da man også kiggede efter menneske gener med betydeligt højere eller lavere 
ekspressions niveauer, fandt de 14 gener med forøget ekspression og 5 med formindsket ekspression.  
    Tidligere studier har fundet, at mange af disse gener også har udviklet sig hurtigt i mennesket, akkumulerende 
ændringer i deres kodnings sekvens såvel som i deres ekspressions rater. Sammen rejser disse opdagelser muligheden for, 
at funktionen og regulationen af transkriptions faktorerne er blevet afgørende modificeret i menneskets linje. Dette er 
faktisk en meget effektiv måde at lave store ændringer med en lille indsats; ved at ændre på transkriptions faktorerne kan 
hele det regulatoriske netværk ændres med meget få mutationer, og dermed have en stor påvirkning og minimal risiko.   
    Gener for transkriptions faktorer var altså mere sandsynlige til at have ændret deres ekspressions udtryk end de gener 
som de regulerer. Specielt i menneskets linje ændrer eller udvikles transkriptions faktorerne sig med en hurtigere rate end i 
de øvrige store abe linjer, især sammenlignet med chimpanser. De forskelle der findes imellem mennesket og chimpansen 
skyldes altså mere ændringer i gen regulation, end i forskelle i individuelle gener i sig selv.  
 
Så anvendende ny gen-array teknologi til at måle graden af gen ekspression hos tusindvis af gener samtidig, så viste 
studiet at mens mennesket skilte sig ud fra deres forfædre for ca. 5 millioner år siden, så var generne for transkriptions 
faktorene - dem som kontrollerer ekspressionen af andre gener – 4 gange så sandsynlige til at have ændret deres egne 
ekspressions udtryk, som de gener de regulerer.[16]  
    Fordi de påvirker aktiviteten hos mange "downstream" genetiske mål, så kan selv små ændringer hos ekspressionen af 
disse regulatoriske gener have en meget kraftig indvirkning. Det store spørgsmål er således hvorfor mennesket er så 
forskelligt? Hvilke slags forandringer i miljøet eller i livsstil kunne fremkalde så drastisk en ændring i ekspressionen af 
gener, i dette tilfælde leveren, hos mennesket alene og ingen af de øvrige primater?  
    Forskerne er ikke sikre på hvad der forårsagede dette skift i gen ekspression hos mennesket, men antyder, at det kunne 
skyldes visse forandringer i miljøet. Dele af svaret kunne således være drastiske ændringer i føden, muligvis som et 
resultat af opnåelsen af ilden og en stigende smag for kogt og stegt føde. Der er ingen andre dyr som tilbereder kogt mad, 
og måske noget i bearbejdningsprocessen af føden ændrede på de biokemiske krav for større adgang til næringsstofferne, 
såvel som bedre processering af de naturlige toksiner fundet i plante føde.[16]  
 
Så for at opsummere: Moderne molekylær biologi har nu gjort det muligt at opdage hvilke sæt af gener, som ændrer sig 
hurtigere end resten af generne igennem evolutionen af mennesket fra chimpanser.  
    Svaret er, at det er transkriptions faktorerne som regulerer de øvrige gener. Disse øvrige gener har således ikke muteret, 
hvilke forklarer hvorfor chimpanser og mennesker har næsten identiske gener (99 % ensartethed). Men fordi menneskets 
transkriptions faktorer har muteret, så tillader de et andet sæt af gener at blive udtrykt (expressed), dette er 
hovedforskellen. Hos mennesket bliver de gener som koder for menneske lignende træk udtrykt; så disse opdagelser 
forklarer således, hvorfor mennesket er så forskellig fra de øvrige primater på trods af en stor ensartethed i DNA 
sekvenser.   
 
3.3. Den mitokondrielle Eva hypotese  
 
Før vi går videre med sammenligningerne mellem de store aber, så ville det her være på sin plads lige at se nærmere på, 
hvad forskningen har fundet frem til at kunne sige om Homo sapiens selv, dvs. hvad der egentlig gælder indenfor de 
menneskelige populationer. 
    I 1987, hvor hans opdagelser vedrørende alderen for protomennesket var begyndt at blive mere bredt accepteret, smed 
Wilson igen en overraskelse på den traditionelle antropologiske tænkning med hans nu bedst kendte arbejde. Sammen med 
Rebecca Cann og Mark Stoneking fremsatte han hvad der nu kaldes for den "Mitokondrielle Eva” hypotese, som 
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konkluderede at den seneste formoder til alle levende mennesker var en kvinde, som levede i Afrika for omkring 160.000 
år siden.[3]  
    I sine bestræbelser på at identificere informative genetiske markører for at kunne spore menneskets evolutionære 
historie, begyndte han at fokusere på den relativt simple genetiske opbygning hos mitokondriel DNA (mtDNA) som en 
meget effektiv form for et molekylært ur.  
    Mitokondrier er strukturer indeni celler som konverterer energi fra føde ind til en form, som celler kan bruge. De er 
omkring samme størrelse som bakterier, men kan have forskellige former afhængig af celletype. Mitokondrier er 
membran-bundne organeller og ligesom cellekernen har de en dobbelt membran. Den ydre membran er forholdsvist glat, 
mens den indre membran er særdeles foldet, dannende folder kaldet cristae. Disse forøger kraftigt den indre membrans 
overflade areal. Det er på disse cristae, at føde (sukker) kombineres med oxygen til at producere ATP - den primære 
energikilde for cellen.  
    Energienheden for det arbejde som dyr udfører, er altså det energirige molekyle adenosine triphosphate (ATP). Denne er 
produceret i mitokondrien ved at benytte energien fra føde. Og næsten nøjagtig som kloroplasten hos planter virker som 
sukkerfabrikker for leveringen af molekyler til planten, så producerer mitokondrien ATP molekyler som energiforsyning 
for livsprocesserne. De centrale sæt af reaktioner involveret i ATP produktion er kollektivt kendt som citric acid 
cyklussen, eller Krebs cyklus. Men mitokondrier har dog andre funktioner foruden produktionen af ATP.[41]  
    En typisk dyrecelle har op til 1000 til 2000 mitokondrier, og den vil dermed have en del strukturer som er i stand til at 
producere energi. Denne ATP produktion hos mitokondrien sker ved den proces som kaldes respiration, som er 
anvendelsen af oxygen til at fremskaffe energi. Foruden at være involveret i forsyningen af cellulær energi, så er 
mitokondrier involveret i en række andre processer såsom signalering, cellulær differentiation, celle død såvel som kontrol 
af celle cyklussen og celle vækst.[2]  
 
 
Figur. 6. Strukturen af et mitokondrie.[76]  
 
Skønt det meste DNA er indeholdt i kromosomerne i kernen, så har mitokondrier også deres eget selvstændige genom, 
hvilket sandsynligvis skyldes at mitokondrien engang var en selvstændig bakterie, som indgik i et symbiotisk samarbejde 
med en eukaryotisk celle; dette genetiske materiale kendes som mitokondrialt DNA eller mtDNA. Hos mennesker 
udspænder mitokondrialt DNA omkring 16500 DNA byggeblokke (basepar), hvilket blot repræsenterer en beskeden 
fraktion af cellen totale DNA indhold.[4]  
    Mitokondrialt DNA indeholder 37 gener, som alle er essentielle for normal mitokondriel funktion. 13 af disse gener står 
for instruktioner til at skabe enzymer involveret i oxidativ phosphorylation (subenhederne for de respiratoriske komplekser 
I, III, IV og V, 22 for mitokondriel tRNA (for de 20 standart aminosyrer, plus et ekstra gen for leucine og serine), og 2 for 
rRNA).[4] Oxidativ phosphorylation er en proces, som bruger oxygen og sukker til at lave adenosine triphosphate (ATP). 
De øvrige gener giver instruktioner til at lave molekylerne transfer RNA (tRNA) og ribosomal RNA (rRNA). Disse typer 
af RNA bidrager til at samle proteiner fra aminosyrerne ind til funktionerende proteiner. Mitokondrielle proteiner varierer 
afhængig af væv og arter, hos mennesket er 615 distinkte typer af protein blevet identificeret fra hjerte mitokondrier.[4]  
    Mitokondrielle gener er blandt de estimerede 20.000 til 25.000 gener i det menneskelige genom. Som det er tilfældet for 
prokaryoter, så er der en meget høj proportion af kodende DNA og et fravær af gentagelser (repeats). Mitokondrielle gener 
er transcriperede som multigeniske transcripts, som kløves og polyadenylateres til at give mRNAs. Men ikke alle proteiner 
nødvendige for mitokondriel funktion er enkodet af det mitokondrielle genom; mange er faktisk kodet af gener i 
cellekernen og de korresponderende proteiner er importeret ind i mitokondrier. Det eksakte antal af gener, som er enkodet 
af kernen og det mitokondrielle genom er forskellige mellem forskellige arter. Generelt, så er de mitokondrielle genomer 
cirkulære, skønt der er undtagelser.[20] Yderligere, så mangler mitokondriel DNA generelt introns, hvilket er tilfældet hvert 
fald hos det menneskelige mitokondrielle genom, og introns er blevet observeret hos visse eukaryotiske mitokondrielt 
DNA, såsom det hos gær[25] og hos protister.  
 
Mutationer i det simplere mitokondrielle DNA finder sted meget hurtigere end de gør i kerne DNA, og presser således 
flere evolutionære generationer sammen over kortere tid. Mitokondriel DNA muterer ved en rate som er omkring 17 gange 
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hurtigere end kerne DNA.[41] Dette skyldes sandsynligvis en mangel på effektive reparations mekanismer.  
    Yderligere en grund der kan nævnes til at anvende mtDNA til at spore den evolutionære historie er, at hos seksuelt 
reproducerende organismer bliver mitokondrier arvet kun gennem moderen. Og mitokondrier indeholdt hos sperm bliver 
sædvanligvis destrueret af ægcellen efter befrugtningen. Yderligere, så er de fleste mitokondrier tilstede ved basen for 
spermatozoens hale, som bruges til drive sperm cellen fremad, og denne hale mistes sædvanligvis ved befrugtningen. I 
1999 blev det reporteret, at sperm mitokondrier (indeholdende mtDNA) er mærket med ubiquitin for at kunne udvælge 
dem til senere destruktion indeni selve embryoet.[56] Så mtDNA arves derfor kun gennem den kvindelige linje.  
    Dette DNA materiale er således vigtigt fordi det muterer hurtigt, og dermed gør det nemt at plotte ændringer over 
relativt korte tidsrum, det ændres så hurtigt, så det kan benyttes som en monitor over evolution på en tidsskala på kun et 
par hundrede tusinde år frem for millioner eller milliarder af år. Ved at sammenligne forskellene i mtDNA mente Wilson, 
at det var muligt at estimere tid og sted for hvornår de første moderne mennesker opstod.[1]  
    En sammenligning af DNA sekvenser fra mtDNA i en population afslører en molekylær fylogeni. I modsætning til 
mtDNA, som er udenfor kernen, så bliver kernens DNA rekombineret efter at være blevet arvet fra begge forældre, og 
derfor kan vi også kun statistisk set være mindre sikker omkring oprindelsen af DNA end vi kan være for mtDNA, som 
følger et haploid arvemønster, dvs. det er kun arvet fra moderen.[3]  
 
Så Cann og Wilson studerede mtDNA fra 147 individer, som repræsenterede 5 brede geografiske regioner i verden 
(Afrika, Asien, Australien, Europa, og New Guinea), (skønt man i tilfældet for afrikanerne måtte basere sig på 
afroamerikanere). MtDNA var kraftigt oprenset fra 145 placentaer og fra 2 cellelinjer. I disse prøver var der repræsentanter 
fra henholdsvis: 20 afrikanere, 34 asiatere, 46 kaukasere, 21 aboriginals fra Australien og 26 new Guineanere.[3]  
    Hvert oprenset mtDNA var udsat for en høj opløseligheds kortlægning med 12 restriktions enzymer, dvs. proteiner som 
skærer strenge af DNA ved specifikke bindingssteder.  
    Restriktions bindingssteder var kortlagt ved sammenligning med observerede fragment mønstre til dem forventet fra de 
kendte menneske mtDNA sekvenser. På denne måde blev der identificeret 467 uafhængige bindingssteder, af hvilke 195 
var polymorfiske (dvs. fravær i hvert fald et individ). Et gennemsnit på 370 restriktions bindingsteder per individ var 
opstillet, repræsenterende omkring 9 % af de 16569 basepar menneske mtDNA.[3]  Tabel.4. giver 3 målinger over sekvens 
divergensen indenfor og mellem individer hos hver af de 5 populationer.  
 
Tabel. 4. MtDNA divergensen.  
                                                                                                % sekvens divergens  
 
Population 1 2 3 4 5 
1. Afrikansk 0.47 0.04 0.04 0.05 0.06 
2. Asiatisk 0.45 0.35 0.01 0.02 0.04 
3. Australsk 0.40 0.31 0.25 0.03 0.04 
4. Kaukasisk 0.40 0.31 0.27 0.23 0.05 
5. Ny Guinea  0.42 0.34 0.29 0.29 0.25 
 
Værdier af den gennemsnitlige parvise divergens mellem individer indenfor populationer fremtræder på diagonalen. Værdier under diagonalen er den 
gennemsnitlige parvise divergens mellem individer hørende til 2 forskellige populationer, X og Y. Værdier over diagonalen er interpopulations 
divergenser, som er rettet for variation indenfor disse populationer. 
 
 
Efter at have sammenlignet de resulterende fragmenter brugte forskerteamet et computer program til at analysere 
forskellene mellem mtDNA og således konstruere et familie træ, hvori de grupperede dem med den mest ensartede DNA 
sammen, og derefter grupperede de så grupperne, og derefter grupperede de så grupperne af grupperne. De skelnede her 
mellem 134 forskellige DNA typer, og disse forskelle blev brugt til at bygge fylogenetiske træer ved påholdenheds 
(parsimony) metoden. Det illustrerede træ vist på figur.7. er et af de mest påholdende.  
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Figur. 7. Det mtDNA slægtstræ.[3]  
 
De beregnede hermed det simpleste evolutionære træ, som kunne opsummere de mønstre som de fik. Hvis 4 personer 
f.eks. delte en usædvanlig mutation, så var det også sandsynligt at de havde arvet det fra en fælles formoder, frem for at 
denne mutation var opstået uafhængigt i 4 separate grene. Det færdige træ endte med at vise, at en af de to hovedgrene 
udelukkende bestod af afrikansk mtDNA og at den anden hovedgren bestod af mtDNA fra hele verden, inklusiv igen 
Afrika. Cann et.al. konstruerede et træ, hvori næsten samtlige grene fra alle 5 kontinenter samlede sig ind til en fælles 
formoder. Men 7 øvrige individer dannede en andet stor gren, og alle 7 af disse folk var af afrikansk oprindelse. Og lige så 
afgørende som dette, så havde træets afrikanske grene opbygget dobbelt så mange mutationer som grenene fra Asien og 
Europa. Den simpleste fortolkning af det tilgængelige datasæt var således, at menneskets oprindelse var at finde i Afrika, 
og at den ene gren af afrikanere efter noget tid spredte sig ud til de øvrige kontinenter.[3]  
    På trods af diversiteten hos deres test objekter, så fandt forskningsgruppen relativt lidt variation i deres mitokondrielle 
DNA. Skønt deres test objekter altså repræsenterede næsten alle verdenshjørner, så havde de alligevel mindre variation i 
deres gener end den, som et par tusinde chimpanser som lever i et enkelt skovområde ved Ivory kysten (vest Afrika) har. 
Denne ret beskedne variation pegede stærkt i retning af, at samtlige nutidsmennesker stammer fra en fælles formoder som 
levede ret nyligt. Så disse forskelle var altså så små, at de kunne forklares plausibelt ved at antage eksistensen af blot en 
stammoder til mtDNA.  
    De konkluderede, at de moderne menneskeracer havde divergeret fra hinanden forholdsvist nyligt ud fra en enkelt 
population og at disse populationer stammede fra en enkelt fælles afrikansk kvinde, en enkelt ”heldig moder.” Derefter 
ekstrapolerede forskerne baglæns for at beregne hvornår dette mtDNA eksisterede, dvs. hvornår Eva levede. Ved at antage 
en divergens rate på 2 % til 4 % (pr millioner år) for mtDNA, så estimerede de at denne afrikanske "Eva" levede for 
140.000 til 290.000 år siden. En følgekonklusion af dette var dermed, at raceblanding mellem de ekspanderende moderne 
mennesker og de arkaiske mennesker var helt fraværende eller minimal.[3] 
 
Disse opdagelser var næsten endnu mere opsigtsvækkende end Wilsons 1967 opdagelser havde været. Den hidtidige 
konsensus var den, at forskellige grupper af mennesker havde udviklet sig fra forskellige forfædre over 1 million år i 
forskellige separate geografiske områder, men ved basalt set den samme rate rundt om i verden. I Europa således med 
Homo sapiens neanderthalis, i Indonesien med Java erectus Man, i Kina med Peking erectus Man.[32] Men baseret på 
analysen af restriktions kort af mitokondrielt DNA, så var konklusionen også den, at alle de ældre menneske racer såsom 
Neandertal, Java og Pekin var uddøde, og ikke havde efterladt sig efterkommere op til i dag ved raceblanding.  
 
Wilsons navngivning af den Mitokondrielle Eva efter Eva fra en af verdensmytologierne har ført til en del misforståelser 
blandt den almene befolkning. En almindelig misforståelse er f.eks. at den mitokondrielle Eva var den eneste levende 
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kvinde på hendes tid, hvilket hun naturligvis ikke var. Hvis hun havde været den eneste kvinde på sin tid, så ville 
menneskeheden højst sandsynligt være blevet udryddet grundet en ekstrem populations flaskehals.[1]  
    Mitokondriel Eva er den mest nutidige fælles matrilineale formoder til alle via den mitokondrielle DNA rute, ikke den 
mest nutidige fælles forfader/formoder (MRCA, most recent common ancestor) til hele menneskeheden. Alle nulevende 
mennesker kan spore deres afstamning tilbage til MRCA via hvert fald en af deres forældre, men Mitokondriel Eva kan 
kun spores tilbage gennem den maternale linje. Derfor levede hun nødvendigvis også meget længere tilbage i tiden end 
MRCA, som gælder hele menneskeheden. Mens Mitokondriel Eva således estimeres til at have levet for ca. 140.000 år 
siden, så kunne MRCA have levet så sent som for 5000 år siden.[41]  
    Med andre ord, så er hun den MRCA fundet, når slægtskabet hos alle nulevende mennesker spores tilbage i tiden 
udelukkende gennem den kvindelige linje. Den mitokondrielle DNA rute er således identisk med den kvindelige linje, 
fordi mitokondrielt DNA kun går fra moder til barn, aldrig fra fader til barn.  
    For at finde den Mitokondrielle Eva for alle nulevende mennesker skal man starte med at opskrive alle levende 
individer. For hvert individ (kvinder og mænd), spor en linje fra individet til deres moder. Forsæt herefter denne linje fra 
hver af disse mødre til deres mødre osv., og dermed i praksis spore et stamtræ tilbage i tiden kun gennem de 
mitokondrielle linjer. Efterhånden som man kommer tilbage i tiden vil flere og flere af disse linjer konvergere og til sidst 
vil der blot være den samme moder, og denne vil være den mest nutidige fælles formoder for alle mennesker i dag, dvs. 
den Mitokondrielle Eva. Denne indsigt om det mtDNA familie træ er visse steder blevet taget som bevis for, at der har 
fundet en såkaldt populations flaskehals sted, som har givet ophav til menneskeheden.  
 
Hvad der adskiller Mitokondriel Eva (og hendes matrilineale formødre) fra alle hendes kvindelige samtidige er, at hun har 
en ren matrilineal linje af efterkommere op til alle nulevende mennesker, mens alle hendes samtidige har hvertfald måske 
en mandlig efterkommer. På grund af at mitokondriel DNA kun overleveres gennem matrilineal afstamning, så har alle 
nulevende mennesker altså mitokondriel DNA som kan spores tilbage til den Mitokondrielle Eva.  
    Videre så kan det vises, at alle samtidige kvinder hos Mitokondriel Eva enten ingen levende efterkommere har i dag 
eller er en formoder til alle nulevende mennesker. Hvis man starter med MRCA for omkring 5000 år siden, så kan man 
spore alle forfædre af MRCA baglæns i tid. Ved enhver fortidig generation er der fundet flere og flere forfædre og 
formødre (gennem både paternale og maternale linjer) af MRCA. Disse forfædre er pr definition også forfædre til alle 
levende mennesker. Til sidst vil der være et punkt i fortiden hvor alle mennesker kan deles ind i to grupper: dem som ikke 
efterlod efterkommere i nutiden og dem som er fælles forfædre til alle nulevende mennesker. Dette punkt i tiden kaldes 
IAP (identical ancestors point) og estimeres til at befinde sig for mellem 5000 og 15.000 år siden. Siden Mitokondriel Eva 
estimeres til at have levet mere end hundrede tusinde år før dette punkt, så er enhver kvinde samtidig med hende enten 
ikke en formoder til nulevende mennesker, eller er en fælles formoder til alle nulevende mennesker.[48]  
 
3.2.1. Kritik  
 
Hypotesen om den Mitokondrielle Eva blev til at starte med mødt af overvældende kritik, både uberettiget såvel som mere 
berettiget. Ifølge hypotesen, så var alle ikkeafrikanske Homo erectus og Homo neanderthalensis populationer urelaterede 
til evolutionen af anatomisk moderne mennesker (Homo sapiens sapiens). Dette gjorde at mange forskere tog den 
mitokondrielle bevisførelse som støtte for "single-origin" eller Out-of-Afrika modellen. Denne er i direkte konflikt med 
den “Regional Continuity” model, som var favoriseret af de fleste palæoantropologer på det tidspunkt.[32]  
 
Fra molekylær biologisk side blev det bl.a. kritiseret, at af de 147 personer som der var taget prøver fra, så var kun to af 
dem fra sub-Saharan Afrika. De øvrige 18 'Afrikanere' i studiet var Afrikansk-Amerikanere.[1]  
    Den anvendte metode til at generere træet var heller ikke garanteret til at kunne finde det mest påholdende eller 
sparsommelige træ. Metoden der var benyttet til at grunde træet placerede det ved midtpunktet hos den længste forgrening 
(midtpunkt grunding); dette kunne føre til en forkert position af grundingen hvis f.eks. raten af evolution er højere i Afrika.  
    Restriktion-fragment længde polymorfi er videre ikke særlig velegnede for estimation af mutations rater, som er 
essentielle ved timingen af evolutionære begivenheder. De havde heller ikke indsamlet tilstrækkeligt med data til at kunne 
eliminere muligheden for, at mennesket kunne have opstået i Asien frem for Afrika.  
    Øvrige forskere begyndte naturligvis også at foretage forsøg for at teste hypotesen. Saitou og Omoto analyserede f.eks. 
de samme data og var ikke i stand til at bestemme, hvorvidt afrikanere eller new Guineanere udspaltede sig først.[51]  
 
Som svar på kritikken forsatte Stoneking og Cann de efterfølgende år med at indsamle data for at udbygge og teste Eva 
hypotesen. De sekvenserede udvalgte segmenter af mitokondriel DNA fra over 200 individer fra en bred vifte af etniske 
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grupper, og deres konklusioner forblev næsten konstant. De reviderede (1989) deres model og foreslog, at den fælles 
formoder til alle eksisterende menneske mtDNA typer levede i sub-Saharan Afrika for mellem 50.000 og 500.000 år 
siden.[55]  
    Processen blev også gentaget 1991 af Wilson et.al. med DNA sekvenser fra 189 personer (121 fra Afrika), hvor man 
benyttede en hypervariabel region hos mitokondriel DNA. Resultaterne var ens i begge tilfælde, selvom kritikerne ikke 
kunne finde så mange fejl i denne artikel.[63]  Resultaterne blev, at de 14 dybeste grene på træet alle var af afrikansk 
oprindelse; dette implicerede kraftigt, at det moderne menneske opstod i Afrika. Tidspunktet for hvornår den sidste fælles 
formoder til menneskets mitokondrielle DNA typer levede, var for 166.000 til 249.000 år siden, hvis det samtidig antages 
at chimpansen og mennesket spaltede sig ud fra hinanden for mellem 4-6 millioner år siden.  
 
Yderligere, så foretog Merriwether et.al. et større studie, hvor de fokuserede deres opmærksomhed på adskillige 
forskellige portioner af det mitokondrielle DNA, såvel som på forskellige kerne DNA markører. I dette studie blev 
mitokondrielt DNA fra 3065 mennesker fra 62 geografiske områder analyseret med restriktions analyse. De identificerede 
149 haplotyper og 81 polymorfi bindingssteder.[39]  
    Vigtigheden af dette arbejde er forstærket ved diversiteten og prøvestørrelsen fra hver af de etniske grupper. Den 
afrikanske population bestod af 22 etniske grupper, udspændende hele kontinentet med en prøvestørrelse på 863 individer. 
Den kaukasiske population bestod af 15 etniske grupper og en prøvestørrelse på 1478 individer. Den asiatiske population 
bestod af 18 grupper og 552 individer, udspændende et stort areal på det asiatiske kontinent. Den sidste population bestod 
af 7 nordamerikanske grupper af indfødte indianere, bestående af 172 individer.  
    Fra disse populationer blev dendrogramer opbygget for at afgøre slægtskabet imellem populationerne. Dendrogramer er 
analoge til fylogenetiske træer, undtagen ved at sammenligninger er foretaget indenfor den samme art, i stedet for at 
implementere en ”outgroup.” Fra det opnåede dendrogram blev sydafrikanere bestemt til at have den højeste nukleotid 
divergens. Men manglen på et godt neutralt fit gjorde det til et problem at estimere tiden for sammenfaldet af mtDNA 
datasættet; de kunne dermed ikke sætte en dato for hvornår oprindelsen lå.[39]  
    Ingman et al. gentog ligeledes studiet samtidig med at de undgik dets større faldgruber, de brugte også bedre statistik. 
De samlede prøver fra blot 53 personer, af hvem 32 var afrikanerne fra forskellige områder i det sub-Saharan Afrika. De 
sekvenserede det komplette mtDNA, men ekskluderede det hurtigt udviklende D-loop i deres analyse. En ”outgroup 
rotting” (chimpanse) mtDNA sekvens blev benyttet til at grunde træet. ’Outgroup grunding’ er langt mere pålideligt end 
midtpunkt grunding.[29]  
    Dette studie verificerede hovedkonklusionerne hos Cann et al. om en afrikansk oprindelse af menneskets mtDNA, som 
her blev estimeret til at være liggende indenfor de sidste 172.000 ± 50.000 år.  
    I dag er hele mitokondriel sekvensen blevet sekvenseret, og dataene peger stadigvæk mod en ret nutidig oprindelse i 
Afrika. Alt mitokondrielt DNA lader det til, kom fra et enkelt individ som levede for omkring 160.000 år siden. Og mens 
Wilson havde postuleret, at Eva kunne lokaliseres i hvad der nu er Etiopien, Kenya eller Tanzania, så kunne et nyt studie 
udført af sydafrikanske forskere f.eks. præcisere det endnu mere og forslå, at det ældste mtDNA tilhørte de såkaldte 
“Bushwomen” eller Khoisanske folk.[36]  
 
Det ovenstående arbejde er baseret på, at mitokondrier kun arves gennem den kvindelige linje, og i årtier har biologer 
antaget at mitokondrier kun er nedarvet på denne måde. Mitokondrier i sperm fra faderen har hidtil været antaget at blive 
destrueret umiddelbart efter undfangelsen, således at kun moderens blev tilbage. Faktisk så er der talrige eksempler på 
familie træer, som følger mitokondrielle sygdomme gennem den kvindelige linje.  
    Der har dog været enkelte tegn til stede på, at dette ikke nødvendigvis altid er tilfældet; det er således blevet rapporteret 
at mitokondrier sommetider kan arves fra faderen i visse arter såsom muslinger.[26] Paternalt arvede mitokondrier er også 
blevet rapporteret at være blevet fundet hos visse insekter såsom frugt fluer,[35] og honningbier. Tilfælde af mandlig 
mitokondriel arv hos pattedyr er sjældne, men er dog blevet observeret; således eksisterer der dokumenterede tilfælde for 
mus,[21] hvor de mandligt arvede mitokondrier dog efterfølgende blev afvist. Det er også fundet i får, og hos klonet 
kvæg.[54]   
 
Selv med meget sensitive metoder var det dog aldrig lykkedes at finde paternalt mitokondrielt DNA i mennesket før, dvs. 
indtil et ret nyt forsknings resultat gjorde denne opdagelse. For i 2001 gjorde Marianne Schwartz og John Vissing fra 
Rigshospitalet i København den opdagelse, at en af deres patienter arvede hovedparten af hans mitokondrier fra sin 
fader.[52]  
    De to forskere gjorde opdagelsen mens de forsøgte at klarlægge, hvorfor en af deres patienter led af kraftig 
åndedrætsnød ved motion. Den 28 år gamle mand havde fuldstændigt normalt hjerte og lunger, og hans muskler lod til at 
være sunde; men ved en nærmere undersøgelse opdagede Schwartz og Vissing, at hans muskler ikke absorberede særlig 
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meget oxygen. Dette ledte dem til at kigge nærmere på den genetiske sekvens hos hans mitokondrier, og herved opdagede 
de to mutationer i hans mitokondrielle DNA – hvoraf den ene var ansvarlig for hans kraftige åndedrætsnød.  
    For at studere disse mutationer yderligere valgte de også at sekvensere DNA’et fra hans moder, fader og farbror. Til 
deres overraskelse viste det sig, at sekvensen matchede dem fra hans fader og onkel. Muskel biopsi demonstrerede at 
omkring 90 % af hans mitokondrier kom fra hans fader, mens mitokondrierne i hans blod, hårrødder og fibroblaster kom 
fuldstændigt fra hans moder. De to mutationer lader til spontant at have fundet sted ved, eller lige efter selve undfangelsen.  
    Så mitokondrier arves tilsyneladende ikke strengt udelukkende gennem den kvindelige linje ifølge dette nye forsknings 
resultat, som dermed ændrer på hidtil biologisk visdom. De to forskere mener dog, at arv af fædrene mitokondriel DNA 
sandsynligvis er ret sjældent; men disse fund kunne dog alligevel vise sig at have dybtgående implikationer for den 
evolutionære biologi og for biokemi.[52]  
    For Eva hypotesen ville det naturligvis have signifikante implikationer. Selv hvis paternalt DNA kun arves forholdsvist 
sjældent, så kunne det stadig rejse alvorlig tvivl om mange af dens opdagelser. Det ville naturligvis ligeledes have 
implikationer for den forskning, som studerer arvelige metaboliske sygdomme, men det skal dog tilføjes at f.eks. for 
musenes vedkommende blev de mandligt overførte mitokondrier i den efterfølgende generation ikke overført, og for 
tilfældet med et menneske var overførslen kædet til ufrugtbarhed.  
 
3.4. Den Y kromosomale Adam  
 
Mænd behøver ikke at føle sig lukket ude fra denne type for analyser som netop er blevet gennemgået, og for relativt nylig 
har også mænd givet deres egne genetiske bidrag. Nøjagtig som mitokondrier er nedarvet matrilineært, så er Y 
kromosomer nedarvet patrilineært, og dermed er det muligt at anvende næsten de samme principper som gennemgået 
foroven til mænd. Disse giver nemlig et Y kromosom videre til deres sønner, et kromosom som forbliver næsten helt 
uændret i processen.  
    Y kromosomer gives videre langs den mandlige linje i en ubrudt form, arvet paternalt direkte fra fader til sønner. Bortset 
fra tilfældige mutationer som finder sted fra tid til anden, så overleveres Y kromosomalt DNA altså langs den mandlige 
linje basalt set uændret.[20] Dette betyder således som det er tilfældet med kvinder og mitokondriel DNA, at alle mænd som 
er i live i dag har Y kromosomalt DNA, som kan spores tilbage til en enkelt forfader.  
    Denne fælles patrilineale forfader for alle mennesker der lever i dag, er blevet betegnet Y-kromosomal Adam. Denne 
Adam er dermed det mandlige sidestykke til Mitokondriel Eva (mt-MRCA), som er den matrilineale mest nutidige fælles 
formoder, fra hvilken alt mitokondrielt DNA hos nulevende mennesker stammer, skønt de levede på forskellige 
tidspunkter. Y kromosom DNA arves kun fra fader til søn, så ultimativt kan alle mænd spore deres Y kromosom tilbage til 
en enkelt mandlig forfader, som sandsynligvis levede i Afrika for mellem 60.000 og 90.000 år siden, at dømme efter 
molekylære ure og genetiske markør studier.[61]  
    Som det er tilfældet for den Mitokondrielle Eva, så er denne Adam heller ikke et faktisk fossilt eksemplar, men derimod 
en teoretisk mand som kan give afgørende indsigt i mennesket evolution. Y-kromosomal Adam (Y-MRCA) er således 
patrilinealt menneskets mest nutidige fælles forfader (MRCA), fra hvilken alle Y kromosomer hos nulevende mænd 
stammer fra.  
 
Figur.8. Det menneskelige Y kromosom.[76]  
 
Y kromosomet er et af de to sex kromosomer hos mennesket (det andet er X kromosomet). Sex kromosomerne udgør et ud 
af de 23 par af kromosomer i hver af menneskets celler. Hver person har normalt et par af sex kromosomer i hver celle, 
hvor Y kromosomet findes hos mænd, som har et X og et Y kromosom, mens kvinder har to X kromosomer.[20] Hos 
hannerne forekommer det altså i par med det andet sex kromosom (X), som bærer på langt flere gener. Y kromosomet er 
det mindste af alle pattedyrenes kromosomer og betragtes som værende hovedsageligt inaktivt (dvs. uden direkte effekt på 
legemet), bortset fra at indeholde de gener som kontrollerer udviklingen af mandlige kønsorganer. Hos pattedyr indeholder 
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Y kromosomet et gen som udløser embryonisk udvikling ind til en han.  
    Så hos mennesker gælder det altså, at hvorvidt man er en han eller en hun afgøres ved kombinationen af de to sex 
kromosomer. Og som et resultat af meiose, så indeholder gameterne fra en hun hver et X kromosom, mens gameterne fra 
en han er af to slags, hvor halvdelen indeholder et X og den anden halvdel indeholder et Y kromosom. Så hvis en X 
bærende gamet fra en han befrugter en hun gamat vil resultatet derfor blive en hun. Men hvis et Y bærende gamet fra en 
han befrugter en hun gamet, så vil resultatet være en han.  
    Y og X kromosomet menes at have opstået fra et par af identiske kromosomer, kaldet autosomer, da et fortidigt pattedyr 
udviklede en allelisk variation, et såkaldt 'sex locus' – så blot at besidde dette allel gjorde at organismen blev til en han.[19] 
Kromosomet med dette allel blev til Y kromosomet, mens det andet medlem af parret blev til X kromosomet. Over tid blev 
gener som var fordelagtige for hanner og skadelige (eller uden effekt) for hunner enten udviklet hos Y kromosomet, eller 
blev opnået gennem translokations processen.  
    Mange gener er unikke for X eller Y kromosomet, men generne i det område som kaldes den pseudoautosomale region 
er tilstede hos begge kromosomer. Som et resultat har både mænd og kvinder hver to funktionelle kopier af disse gener. 
Mange gener i den pseudoautosomale region er essentielle for normal udvikling. Indtil for nylig blev det antaget at X og Y 
kromosomerne havde divergeret fra hinanden for omkring 300 millioner år siden. Men nyere forskning fra især 
sekvenseringen af  platypus genomet[65] har estimeret, at XY sex-determinations systemet ikke kunne have været til stede 
længere tilbage end for 166 millioner år siden, samtidig med splittet af  monotremes fra øvrige pattedyr. 
    I dag favner det menneskelige Y kromosom omkring 58 millioner basepar (DNA’s byggeblokke), som repræsenterer ca. 
0.38% af den totale mængde DNA i cellen. Y kromosomet indeholder 86 gener, som her koder for blot 23 distinkte 
proteiner. Træk som arves gennem Y kromosomet kaldes for holandriske træk; kromosomet selv indeholder blot 78 aktive 
gener, sammenlignet med de næsten 1500 aktive gener fundet på X kromosomet.[2] Gener på Y kromosomet er blandt de 
estimerede 20.000 til 25.000 gener i det menneskelige genom.  
    Fordi kun hanner besidder Y kromosomet, så har dets gener også en tendens til at være involveret i bestemmelsen af 
kønsbestemmelsen af hanner og deres udvikling. Kønnet bestemmes af SRY genet, som er ansvarlig for udviklingen af 
fetus ind til en han. Øvrige gener på Y kromosomet er vigtige for mandlig fertilitet.  
    Selve Y kromosomet er ikke i stand til at rekombinere med X kromosomet, undtagen for mindre stykker af 
pseuduautosomale regioner hos teleomerne (som udgør omkring 5% af kromosomets længde). Disse regioner er levn fra 
en fortidig homologi mellem X og Y kromosomet. Hovedparten af Y kromosomet som ikke rekombinerer kaldes for 
"NRY" (non-recombining region hos Y kromosomet).[20] Så længe at en region af Y kromosomet er ude af den 
pseudoautosomale region, så kan den ikke rekombinere med andre alleler og den er således meget analog til mitokondrielt 
DNA, bortset fra at den udvikles ved en meget langsommere rate. Det er SNPs i denne region, som benyttes til at spore 
forfædrenes linjer.  
 
Hvis ingen mutationer hos Y kromosomet nogensinde havde fundet sted mens det gik i arv fra fader til søn, så ville alle 
mænd i dag bære helt identiske Y kromosomer. Men i realiteten har gradvise ophobninger af enkeltstående mutationer hos 
Y kromosomet i tidens løb naturligvis gjort Y kromosomerne forskellige fra hinanden, hvilke har gjort det til et særdeles 
værdifuldt værktøj til at kortlægge mænds afstamning gennem en kæde af fædre. I mange kulturer er dette også den 
samme genealogiske rute som efternavne arves gennem.  
    Jo længere man går tilbage i tiden til mere fjerne forfædre, jo flere forskelle vil der således også være mellem ens  
Y kromosom og ens forfædres Y kromosomer.  
    Grundet det særprægede arvemønster gennem faderen, så kan Y kromosomet benyttes til at bestemme det genealogiske 
forhold imellem to eller flere nulevende mænd. I modsætning til det autosomale DNA, i hvilke kun små stykker af  
DNA sekvensen kan spores tilbage til urgamle forfædre, så er Y kromosomet altså arvet fra fader til søn i et enkelt stykke.  
Hvis to mænd deler en nær forfader gennem deres mandlige linje, så vil de også have en tendens til at have enten identiske 
eller meget ens Y kromosomer. I modsætning hertil vil to mænd, hvis mest nutidige fælles forfader gennem mandslinjen 
levede for mange tusinde år siden, også have en tendens til at have meget forskellige Y kromosomer.   
    Grundlæggende set, jo flere forskelle der er mellem to mænds Y kromosomer, jo længere tid er der gået siden deres 
linjer adskilte sig ud fra en fælles forfader. Og på grund af dette interessante faktum kan forskere spore den mandlige 
afstamning.  
 
En af de første til at vende opmærksomheden mod Y kromosomet for at studere den patrilineale mest nutidige forfader fra 
hvem alle levende mænd stammer, var Gérad Lucotte i 1989, som anvendte DNA sonder til at studere Y kromosomet hos 
forskellige menneske populationer.[37] I hans model er der omkring 200.000 år af mutation og evolution til at udlede alle de 
moderne variationer fra den oprindelige forfædrene form.  
    Han konkluderede, at hans fylogenetiske træ for Y kromosom DNA indikerede, at Aka pygmæerne i den Central 
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Afrikanske Republik havde den højeste frekvens af det, som han betragtede som master typen fra hvilke alle de øvrige Y 
kromosom DNA’er var udledt fra.[37] [38]  
 
I 1995 publicerede Robert Dorit fra Yale University sammen med Walter Gilbert, en nobelpris vinder fra Harvard 
University, og Hiroshi Akashi fra University of Chicago resultaterne fra et mere omfattende studie i hvilken et segment af 
menneskets Y kromosom, fra 38 mænd fra mænd fra forskellige etniske grupper var blevet analyseret for sekvens 
variation.[12]  
    Deres studie kiggede nærmere på DNA polymorfi hos Y kromosomet, hvor de studerede et velkarakteriseret Y koblet 
(linked) locus: en 729 basepar intron lokaliseret mellem den tredje exon og den zincfinger-enkodende fjerde exon hos ZFY 
lotus’en. Dette gen som er lokaliseret i intervallet Yp-1A2, og som er aktivt transkriberet hos hanner lader til at være 
involveret i sperm eller testikel udvikling, kom fra prøver af DNA fra mænd fra forskellige steder i verden.  
    Dorit og hans kolleger sammenlignede en 729-basepar intron sekvens hos det Y koblede ZFY gen fra 38 mennesker, 
hvis DNA var doneret af frivilliges hårfollikler eller fra cellelinjer, til det hos en chimpanse, en gorilla og en orangutang 
og sammenlignede denne variation med den fundet i chimpansen, for på den måde at kunne etablere mutationsraten i Y 
kromosomet.  
    Ideen var at opnå et snapshot af denne del af Y kromosomet i en verdensomspændende prøve af mennesket, som ville 
hjælpe dem med at etablere et evolutionært træ som forbinder menneske populationerne. De sekvenserede også dele eller 
alle af de 3'-mest zincfinger exon hos 12 af donorerne, såvel som den homologe intron hos 3 andre af de store aber, nemlig 
chimpanse, gorilla, og orangutang. Se tabel 5. På basis af denne sammenligning konstruerede de et fylogenetisk træ som 
repræsenterede evolutionen af ZFY locus’et. Den maksimale sparsommelighed (parsimoni) som blev opnået, indikerede 
ikke så overraskende, at chimpanse ZFY er tættere relaterede til menneskets ZFY end til det samme locus fra gorillaen.[12]  
 
Tabel. 5.   
 Menneske Chimpans   Gorilla Orangutang 
Menneske  0.007 0.014 0.041 
Chimpanse 5  0.015 0.043 
Gorilla 10 11  0.044 
Orangutang 30 31 32  
 
Ovenstående viser den absolutte (under diagonalen) og gennemsnittet (over diagonalen) interspecifikke afstande for den endelige ZFY intron. 
Gennemsnits sekvens længde sammenlignet er 729 bp.  
 
Divergensen i ovenstående data svarer til en tilnærmelsesvis gennemsnitlig mutations rate på 0.135 % pr. million år af 
forløbet tid langs en enkelt gren for denne intron. Givet den totale menneske intron sekvens i dette studie (28.000 bp), så 
var der forventet 19.5 udspaltende bindingssteder hvis menneskets linje overordnet kunne spores tilbage 500.000 år. Hvis 
oprindelsen af det moderne menneske er mere nutidigt (overordnet 150.000 år), så ville udspaltningen af bindingsstederne 
være 5.5.  
    Da Dorit et.al. konverterede forskellen vedrørende graden af variation ind til år, støttede de sig til antagelsen om at 
menneske linjen som tidligere gennemgået delte en fælles forfader med chimpansen og gorillaen for ca. 5 millioner år 
siden, og med orangutangen for ca. 14 millioner år siden.  
    At Y kromosomet er så godt til denne type tidsbestemmelse skyldes, at næsten 95 % af menneskets Y kromosom ikke er 
i stand til at rekombineres. Y kromosomet er i stand til at rekombinere med sig selv, idet palindrom basepar sekvenser 
bruges. Sådan en rekombination kaldes for gen konversion eller ”recombinational loss of heterozygosity (RecLOH).”  
Hos Y kromosomet er palindromer ikke at betragte som junk DNA; disse strenge af baser indeholder baser, som udgør 
funktionelle gener vigtige for mandlig fertilitet. De fleste af sekvens parrene er mere end 99.97 % identisk. Den ekstensive 
brug af gen konversion spiller muligvis en rolle hos Y kromosomets evne til at fjerne genetiske fejl og bevare integriteten 
af de forholdsvis få gener som den bærer. Disse fund blev bekræftet ved sammenligninger med lignende regioner hos Y 
kromosomet hos chimpansen, bonoboen og gorillaen. Sammenligningen demonstrerede, at det samme fænomen med gen 
konversion lod til at virke for mere end 5 millioner år siden, førend mennesket og de øvrige store aber divergerede ud fra 
hinanden.  
    De var overraskede over ikke at finde nogen intraspecifikke polymorfi overhovedet, hverken i intron eller exon, i deres 
prøver fra mennesket. Sådan et fravær af variation hos den 729-bp intron i en prøve af denne størrelse (total 28.000 bp) var 
uventet, fordi intron sekvenser lader til at være udsat for blot få sekvens specifikke begrænsninger. Selvom de fandt 
mutationer som forventet når de studerede de øvrige primater, så udviste den tilsvarende sekvens hos gorillaen, 
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chimpansen og orangutangen ingen signifikant polymorfi.  
    Denne opdagelse af et fravær af polymorfi hos ZFY locus’et hos menneskets Y kromosom kan ikke forklares ved en 
global begrænsning på intron sekvensen. Selektion ved denne intron kan ikke alene stå for fraværet af variation, da 
interspecifikke sammenligninger af sekvenser hos denne intron hos de andre primater viser, at variable bindingssteder er 
fordelt gennem intron’en og inkluderer hvert fald 21 transitioner, 14 transversioner, og 4 insertioner eller deletioner.  
    Dette betyder sandsynligvis at mennesket er en meget ung art; så baseret på antagelsen om at denne mangel på sekvens 
variation kan tillægges afstamning og ikke andre årsager, så estimerede forskerne ud fra den forløbne tid konsistent med 
fraværet af polymorfi observeret, at divergensen fandt sted for omkring 270.000 år siden, og at den fælles forfader altså 
levede på det tidspunkt.  
    Dette blev gjort ved at estimere en såkaldt ”coalescent model,” som med dens antagelser om tilfældig parring, ligevægts 
populations størrelse og ekspontielt fordelte spaltnings tider, som omtalt giver en forventet dato for den sidste fælles 
mandlige forfader på 270.000 år (med 95 % tillids begrænsning på 0 til 800.000 år). Forøgelsen af populations størrelsen 
eller antagelsen af en ikke-tilfældig parring ville mindske dette estimat. En lavere grænse for alderen af den sidste fælles 
forfader til alle Y linjer er udledt ved at antage en hurtig forgrening og efterfølgende uafhængighed af alle Y linjer siden 
den sidste fælles forfader (kendt som en "stjerne" fylogeni); sådan et mønster giver et estimat på 27.000 år, med 95 % 
begrænsning på 0 til 80.000 år.   
    Så konklusionen blev, at alle mænd i deres prøver havde haft en fælles forfader hvis ZFY gen eksisterede for omkring 
270.000 år siden.[12] Tidligere estimater havde placeret menneskehedens oprindelse meget længere tilbage i tiden, og 
adskilte sig fra det tids estimat på 200.000 som kom fra mitokondriel DNA studier.[31]  
 
På grund af fraværet af variation (polymorfi), så var forskerne ikke i stand til at drage nogle konklusioner vedrørende 
menneskets geografiske oprindelse, dvs. manglen på genetisk variation i den Y kromosomale region som de undersøgte 
gjorde, at det ikke var muligt for dem at rekonstruere den geografiske placering af den sidste fælles forfader.  
    De håbede dog at blive i stand til at bekræfte en afrikansk oprindelse ved at studere et andet segment hos Y 
kromosomet, som muterer en anelse hurtigere end det segment som var blevet studeret, og som ville kunne afsløre mere 
subtile genetiske forskelle.  
    Deres konklusion var, at menneskeheden måtte have oplevet en genetisk flaskehals et sted i den ikke alt for fjerne fortid, 
siden invariansen sandsynligvis stammede fra enten en forholdsvist ny selektiv spredning, en mere nutidig oprindelse for 
moderne Homo sapiens, gentagne mandlige populations flaskehalse, eller historisk små og effektive mandlige populations 
størrelser. Sådan en begivenhed ville reducere genetisk diversitet betydeligt. Dorit har også påpeget, at det kunne være 
muligt at den "genetiske tavle" var renset for nylig af en betydningsfuld mutation, som forårsagede en meget hurtig 
spredning af et individs gener gennem populationen ved naturlig selektion.  
    Men det skal dog påpeges, som også Dorit et.al. selv pointerer, at også andre faktorer end en nylig fælles forfader kunne 
forklare deres opdagelser og at deres konklusioner støttede sig til en hel del baggrunds antagelser.[12] Alt i alt kunne det 
synes urimeligt at kunne lave et sundt estimat, når der ingen forskelle var blevet fundet i deres 38 sekvenser. Antallet af 
prøver var simpelthen endnu for beskeden.  
 
Denne ulempe ved studiet blev overkommet da andre forskere fulgte i deres spor, og projektet er således blevet fortsat 
mht. at finde polymorfi bindingsteder (sites) på Y kromosomet, og succesen kom ikke længe efter. Det nyeste sæt af data 
for hvornår denne Adam levede kom i år 2000 fra et internationalt team af forskere fra over otte lande, som estimerede en 
endnu yngre alder på omkring 59.000 år.[61]  
    For at finde den fælles paternale forfader konstruerede teamet et genetisk familie træ over menneskeheden ved at 
studere variationerne i Y kromosomet fra mere end tusinde mænd fra forskellige regioner rundt om i verden. De kortlagde 
(mapped) små variationer i Y kromosomet hos 1062 mænd fra 22 geografiske områder, herunder Pakistan, Indien, 
Cambodia, Laos, Australien, New Guinea, Amerika, Mali, Sudan, Etiopien og Japan.  
    Ved hjælp af bl.a. high-performance liquid kromatografi var de i stand til at identificere 160 af de 166 bi-alleliske og 1 
tri-alleliske bindingssteder, som dannede en sparsommelig (parsimonious) genealogi med 116 haplotyper, adskillige af 
hvilke udviste distinkte populations slægtskaber baseret på analysen af de 1062 globalt repræsenterede individer.  
    Ved således tydeligt at kunne finde polymorfi gennem at studere de 160 polymorphiske markører fra 1062 mænd fra 
rundt om i verden, kunne de estimere en mere nutidig oprindelse for det moderne menneske på omkring 59.000 år i 
Afrika.[61]   
 
Den nyere forskning synes også at udelukke den alternative teori om, at det moderne menneske opstod samtidigt i 
forskellige regioner i den gamle verden fra en tidligere menneske forfader - Homo erectus – som migrerede ud af Afrika 
for ca. 1 million år siden. I stedet så støtter den nyere forskning ”Out of Afrika hypotesen” som holder, at det moderne 
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menneske opstod i Afrika før den langsomt spredte sig ud over verden.[31] Der er, som vi vil vende tilbage til i afsnit 5. en 
forskelligartet evolutionær historie for forskellige regioner i genomet, men de er alle konsistente mht. at placere forfaderen 
til alle nulevende mennesker i Afrika. Og manglen på genetisk variation gør det også meget usandsynligt, at uafhængige Y 
kromosom linjer har udviklet sig i millioner af år langs separate veje.  
    Forskningen giver et fascinerende indblik i de folkevandringer som nutids menneskets forfædre foretog over hele 
planeten, fra øst Afrika ind over mellem østen, derefter til sydøst og syd Asien, derefter til New Guinea og Australien, og 
endelig til Europa og Central Asien.  
    En minoritet blandt nutidens øst afrikanere, nemlig det khoisanske folk, lader til at være de tætteste nulevende 
slægtninge til Y kromosom Adam og repræsenterer efterkommerne af de mest fortidige af patrilinieære anatomisk 
moderne mennesker som forlod Afrika for mellem 35.000 og 89.000 år siden.[36] Det khoisanske folk er meget ens med 
øvrige sub-Saharan afrikanske populationer ifølge neutrale (autosomale) gen analyser, men studiet af deres Y kromosomer 
derimod afslører, at deres originale Y-haplogroup A er den ældste menneskelige linje, som kunne have divergeret fra andre 
menneske linjer for mere 100.000 år siden.[36]  
    Khoisanerne repræsenterer faktisk den mest arkaiske menneske gruppe som findes, og har hovedsageligt været isoleret 
fra resten af menneskeheden gennem ti tusindvis af år. For lang tid siden vandrede en del af deres forfædre sig mod nord 
og gav ophav til de moderne Nilotes, hvilket er evident ud fra tilstedeværelsen af en subclade A3b2 i øst Afrika. Ifølge 
Knight et al.[36] så er Y-haplogroup A i dag tilstede i forskellige khoisanske stammer med en frekvens på 12-44 %. Resten 
er formet af en mere nutidigt blanding af Bantu mandlige linjer E3a (18-54 %) og i nogle stammer - især Pygmæ, er 
sporene tydelige hos deres subclade B2b.  
    Khoisanerne udviser også den største genetiske diversitet i deres mtDNA hos samtlige menneske populationer; deres 
originale mtDNA haplogrupper L1d og L1k er ligeledes en af de ældste kvindelige linjer. Pudsigt nok, så siger San folket 
selv at de var de første blandt mennesket, og skønt stort set alle kulturer har den samme myte, så har det khoisanske folk 
ikke blot genetisk, men også ud fra arkæologiske fund noget at have det i. De distinktive karakteristika som de fleste 
menneske populationer har, lige fra dem fra øst Asien til dem hos nord Europa, kan alle meget vel have haft en fysiologi 
der mindede om det khoisanske folk.[36]  
 
Y kromosomal Adam er navngivet efter den af skabelsesmytologierne, som er mest kendt i den vestlige verden i dag, og 
skal forstås kun som en metafor. Navnet synes at implicere Y kromosomal Adam var den eneste levende mand på sin tid, 
og det var han bestemt ikke. Det betyder simpelthen blot, at han var den eneste mand fra sin periode, som har en direkte 
mandlig linje op til i dag.  
    Y-Adam er ikke engang et enkelt fastlåst individ, men er en titel som vedvarende skifter over til mere nutidige individer 
efterhånden som tiden går. Y kromosomal Adam er altså ikke det samme individ på alle tidspunkter i menneskets historie; 
Y-MRCA for alle nulevende mennesker i dag er således forskellig fra den, som mennesket på et bestemt punkt tilbage i 
fortiden havde, efterhånden som mandlige linjer uddør, vil mere nutidige individer blive til Y-MRCA.  
    I tider med hurtig populations vækst er patrilineale linjer mindre sandsynlige i at dø ud end ved en populations 
flaskehals. Der er faktisk flere Adam’er som de forskellige folkeslag kan siges at stamme fra, som vist på figuren, selvom 
disse så stammer tilbage til en enkelt af slagsen.  
 
 
 
Figur. 9. Det Y kromosomale slægtstræ.  
 
Men eksistensen af den mitokondrielle Eva og den Y-kromosomale Adam hehøver ikke at implicere eksistensen af 
populations flaskehalse eller et første par af mennesker. De levede hver især indenfor en stor menneske population på 
forskellige tidspunkter. Nogle af deres samtidige har ingen levende efterkommere i dag, og andre er forfædre til alle 
nulevende mennesker. Men ingen samtidig til den mitokondrielle Eva eller Y-kromosomale Adam er forfader til blot en 
subpopulation af nulevende mennesker i dag, fordi de begge levede meget længere tilbage end IAP (identical ancestors 
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point).[48]   
    Y Kromosomal Adam og Mitokondriel Eva var ikke engang samtidige, og disse opdagelser rejser selvfølgelig, som de 
altid gør indenfor videnskaben, nye spørgsmål, især fordi menneskets mest nutidige paternale forfader ville have været 
omkring 84.000 år yngre end menneskets maternale formoder. Dette synes at være en absurditet, men behøver egentlig 
ikke være så overraskende alligevel, idet der er forskelle i reproduktions strategier for hanner og hunner hos mennesket. 
    Den mere nutidige alder hos Y-MRCA sammenlignet med mt-MRCA, korresponder til en større statistisk spredning af 
sandsynligheds distributionen for en Paleolithisk mand til at have levende efterkommere, sammenlignet med den hos en 
Paleolithisk kvinde. Mens fertile kvinder havde mere eller mindre ligeligt distributerede chancer for at give fødsel til et 
vist antal af fertile efterkommere, så varierede chancerne for fertile mænd mere bredt, med nogen givende ophav til ingen 
børn og andre givende ophav til mange med forskellige kvinder.  
    Så grundlæggende set, så er kvinder begrænset ved det antal børn de kan nå at bære i løbet af deres levetid mht. tid brugt 
på graviditet og børnepasning. Mænd derimod, har ikke disse begrænsninger og hver mand kan i sin levetid blive ophav til 
et betydeligt antal børn. 
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4. Genetiske forskelle imellem mennesket og de øvrige store aber  
 
Homo sapiens ynder at betragte sig selv som speciel, adskilt fra resten af dyreriget ved dets evne til at tale, skrive, bygge 
komplekse strukturer og foretage moralske distinktioner. Men når det kommer til gener, så er mennesket så ens til de to 
arter af chimpansen, at fysiologen Jared Diamond har kaldt mennesket for ’den tredje chimpanse.’[11]  
    Et halvt århundrede med genetiske studier har konsekvent fundet, at for enhver given region af genomet, da deler 
mennesket og chimpansen hvert fald 98.5 % af deres DNA.  
    Men op til nu har vi hovedsageligt fokuseret på hvad mennesket og de øvrige store aber har tilfælles, og i sandhed, så 
har mange indenfor den komparative genetik også spurgt hvad der er ens og bevaret, men blot få har spurgt: hvad er 
forskelligt? Hvad gør mennesket menneskeligt?  
 
4.1. Biokemiske forskelle  
 
Mennesket deler som omtalt hvert fald 98.5 % af chimpansens DNA, hvilke betyder at en meget beskeden del af  
menneskets DNA er ansvarlig for de træk som gør mennesket til mennesket, og at en få række gener på en eller andet 
måde giver evnen til både at gå opret og til at udøve abstrakt tænkning. Fordi mange af de øvrige primater er mindre 
modtagelige end mennesket overfor visse sygdomme, inklusiv cancer og AIDS, så er sekvens forskellene af mere end blot 
evolutionær interesse; men hvad er disse gener, så få i antal, men dog så indflydelsesrige? En del af svaret er allerede 
blevet givet i form af regulation af gen ekspression, men der er mere.  
 
En anden måde at søge at besvare spørgsmålet på er at starte med de biokemiske forskelle, og derefter spore dem tilbage til 
deres genetiske oprindelse. Denne tilgang gav sit første store bidrag i 1998, hvor man fandt den første signifikante 
biokemiske variation mellem mennesket og de øvrige aber; mennesket mangler nemlig en bestemt form af et særligt celle 
overflade molekyle som findes hos alle andre aber.[40]  
    Efter at have studeret væv og blod prøver fra de store aber, heriblandt 60 mennesker fra diverse etniske grupper, så fandt 
Ajit Varki et.al. fra UCSD ved University of California, at menneskets celler mangler en bestemt form for sialinsyre 
 (sialic acid), en type sukker, fundet i alle pattedyr studier indtil videre, inklusiv de store aber. Dette er en bestanddel som 
ændrer på overfladen hos alle celler i et legeme.[62]  
    Sialinsyre molekylet er fundet på overfladen hos alle celler i legemet, og det er en generisk betegnelse for N- eller O-
substitueret afledte af neuraminsyre, en monosaccharid med en  ni-karbon rygrad. Det er også betegnelsen for det mest 
almindelige medlem af denne gruppe, nemlig N-acetylneuraminsyre (Neu5Ac eller NANA). Sialinsyre findes rigeligt 
fordelt i dyrevæv og i mere beskedent omfang hos andre riger såsom planter, svampe, gær og bakterier, mest i 
glycoproteiner og gangliosider. Aminogruppen bærer generelt enten en acetyl eller glycolyl gruppe men andre 
modifikationer er blevet beskrevet.[41] Hydroxyl substituenterne kan variere betydeligt: acetyl, lactyl, methyl, sulfat, og 
fosfat grupper er blevet fundet. Sialinsyre rige oligosaccharider på glycoconjugater fundet på overflade membraner 
bidrager til at holde vand på overfladen af celler, og sialinsyre rige regioner bidrager til at skabe en negativ ladning på 
cellens overflade. Siden vand er et polært molekyle med en delvis positiv ladning på begge hydrogen atomerne, så 
tiltrækkes det til cellens overflade og membran; dette bidrager ligeledes til cellulær væskeoptagelse.[62]  
    Tidligere studier har vist, at det kan antage adskillige forskellige roller, i visse tilfælde virker den som en receptor for 
signaler fra andre celler, men patogener inkluderende f.eks. kolera, influenza, og malaria benytter det ligeledes til at opnå 
et holdepunkt i cellen. Chimpansen er ikke så modtagelig som mennesket til visse af disse patogener, og 
forskningsgruppen vurderer at denne molekylære ændring kan være en del af forklaringen. Der er endog tegn på at 
sialinsyre kan være involveret i cellulær kommunikation hos hjernens udvikling og dens funktion.[62]  
    Chimpanse og øvrige pattedyrs former af sialinsyre, kendt som N-glycolyl-neuraminsyre (Neu5Gc), er modificeret fra 
den basale form af et stof kaldet Neu5Ac ved tilføjelsen af et oxygen atom. Men menneskets form er simpelthen blot den 
basale syre, som mangler det yderligere oxygen atom. Det er virkelig den første forskel i ekspressionen af et gen produkt 
som er påvist.  
    Varkis team sporede denne forskel tilbage til et gen som koder for et hydroxylase enzym hos aber, som tilføjer det 
ekstra oxygen atom; mennesket mangler en 92-basepar sektion af dette gen.  
    Men spørgsmålet er stadigvæk: betyder denne biokemiske forskel noget? Ingen har i skrivende stund identificeret en 
specifik funktion som skulle være ændret ved at have mistet denne version af molekylet. For at søge at besvare dette 
spørgsmål har man opdrættet mus, hvor hydroxylase enzym genet er blevet deaktiveret (gene knock out), således som det 
er i mennesket, for at se om de producerer den simplere form af sialinsyre set hos mennesket - og hvorvidt det giver nogen 
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anatomiske eller adfærdsmæssige forskelle. Varkis gruppe opdrætter således transgenetiske mus, som overudtrykker 
hydroxylase i hjernen for at se om det påvirker anatomi eller adfærd.   
    Men spørgsmålet er, om det at slukke for ekspressionen af dette gen hos mennesket er ansvarlig for den myriade af 
vigtige ændringer i menneskets evolution. Mange forskere, inklusiv Varki, er enige om at forskellene ikke kan spores til 
blot en enkelt genetisk ændring. Der er ikke et enkelt supergen, som gør mennesket til mennesket.[15]  
 
4.2. Kromosomer  
 
Hvis vi atter vender opmærksomheden mod genomet hos de store aber for at se hvad der er ens, og hvad der er forskelligt, 
så er der meget i vente. Menneskets og chimpansens kromosomer er ret ens, men der er dog en iøjefaldende forskel som 
øjeblikkeligt springer i øjnene hvis en forsker kigger selv overfladisk efter, og det er, at mennesket har et kromosompar 
færre end de øvrige store aber.[11]  
    Et kromosom er en organiseret struktur af DNA og protein som er fundet i cellerne, det indeholder mange gener, 
regulatoriske elementer og øvrige nukleotid sekvenser. Kromosomet indeholder også DNA bundne proteiner, som tjener til 
at pakke DNA’et og kontrollere dets funktion. DNA molekylet kan være cirkulært eller lineært, og kan udgøres af op til 
10.000 og 1000.000000 nukleotider i længden. Typiske eukaryotiske celler (dvs. celler med kerne) har store lineære 
kromosomer.[2]  
    Hos eukaryoter er kromosomet af proteiner pakket ind til en kondens struktur kaldet kromatin; dette tillader det lange 
DNA molekyle at kunne være i cellekernen. Strukturen af kromosomet og kromatin varierer gennem cellecyklussen. 
Kromosomet er den essentielle enhed for celledeling og må kunne duplikeres, deles og succesfuldt overføres til deres 
afkom for at sikre genetisk diversitet. Kromosomet kan eksistere som enten duplikeret eller ikkeduplikeret, hvor 
sidstnævnte er enkelte lineære strenge, mens de duplikerede kromosomer indeholder to kopier holdt sammen af en 
centromere. Fortætning af det duplikerede kromosom ved mitose og meiose resulterer i den klassiske firearms struktur. 
Kromosomal rekombination spiller en vital rolle hos genetisk diversitet.[2]  
    Den afgørende forskel er altså, at mens mennesket har 23 par af kromosomer, så har de øvrige store aber 24 par af 
kromosomer. Så en stor strukturel forskel er altså, at i menneskets linje lader det til, at to abe kromosomer er gået sammen 
ved deres telomere fra to mindre kromosomer, som er fundet i de andre store aber (nu kaldet 2A og 2B). Dette kromosom 
er et ret stort kromosom (som altså indeholder resterne af centromere og telomere fra de oprindelige 2A og 2B) hos 
mennesket.  
    Resultaterne fra chimpanse genom projektet peger på, at da kromosomerne 2A og 2B fusionerede for at danne 
menneske kromosom 2, så blev ingen gener mistet fra enderne hos 2A og 2B. Men ved fusions området findes ca. 150.000 
basepar af sekvenser, som ikke findes hos chimpansens kromosomer 2A og 2B.[7]  
 
 
Figur 10. Sammenligning mellem menneske og chimpanse kromosom.[76]  
 
Det er endnu ikke klart hvorvidt disse ekstra gener giver en selektiv fordel, men det er naturligvis tankevækkende at den 
mest succesfulde af de store aber ligeledes også er den, der har de største forskelle mht. kromosomer. Nyere studier 
foreslår yderligere, at gener på kromosom 2 muligvis spiller en vigtig rolle i menneskelig intelligens.[64]  
    Den genetiske struktur hos alle de store aber er ellers ens; studier baseret på ligheden mellem mennesket, chimpansen, 
gorillaen, og orangutangens kromosomer støtter et tæt forhold mellem dem. Når et kromosom er kemisk farvet, så kan 
koncentrationen af DNA ved enhver given position langs et kromosom blive tydeliggjort, således at et farvet kromosom vil 
vise en serie af bånd af forskellig tykkelse og intensitet. Hvis båndene virker identiske hos to organismer, så er det dermed 
antaget, at disse kromosomer er homologe og er blevet bevaret fra en fælles forfader.  
 
Jorge Yunis og Om Prakash gennemførte en sammenlignende analyse af kromosomerne hos mennesket, chimpansen, 
gorillaen og orangutangen i 1982.[58] De fotograferede 20 relativt sene profase eksemplarer af hvert kromosom og 
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opdagede, at kromosomet hos mennesket, chimpansen, og gorillaen er meget tæt relateret til hinanden, og at dem fra 
orangutangen er dem der er mest forskellige. I det hele fandt de, at mennesket og chimpansen har 13 identiske 
kromosomer, at mennesket og gorillaen har 9 identiske kromosomer, og at mennesket og orangutangen har 8 identiske 
kromosomer.  
    Kromosomerne 6, 13, 19, 21, 22, og X er strukturelt set de samme hos alle de store aber. 3, 11, 14, 15, 18 og 20 matcher 
mellem gorilla, chimpanse, og menneske. Chimpansen og mennesket matcher på 1, 2A, 2B, 5, 7 - 10, 12, 16, og på Y.[58] 
Visse ældre referencer vil inkludere Y kromosomet som et match mellem gorillaer, chimpanser, og mennesker, men 
chimpansen (inklusiv bonoboer) og mennesket er siden blevet fundet at dele en stor transposition fra kromosom 1 til Y 
som ikke er fundet hos andre aber.  
    Yunis og Prakash fandt, at deres sammenlignende analyse af de højtopløselige kromosomer støttede de molekylære 
beviser for, at de store aber og mennesket hørte til Homindae familien, som separeres ind til Ponginae (orangutang) og 
Homininae (gorilla, chimpanse, og menneske). Det gav også igen støtte til teorien om 3 forfædre til de store aber, fra 
hvilke først orangutangen, derefter gorillaen, og endelig chimpansen og mennesket skilte sig ud.  
    Kromosomal analyse er også støttet af Brunetto Chiarelli, hvis forskning bekræfter at studiet af kromosom bånd, som 
viser replikations sekvenser hos alle større bånd hos kromosomet afslører, at mennesket er mest relateret til chimpansen. I 
sit studie bestemte Chiarelli og hans kolleger antallet og typer af kromosom mutationer, som kunne detekteres hos 
karyotyperne hos forskellige aber sammenlignet med mennesket og viste, at typen og antallet af ændringer op til nu 
demonstrerer, at orangutangen er den mest konservative og den, der er mest urelateret til mennesket blandt de store aber, 
mens de afrikanske, og især chimpansen, deler et antal af ændringer med menneskets karyotype.[5]  
    Der er 9 andre afgørende kromosomale forskelle mellem chimpansen og mennesket: kromosom segment inversioner på 
menneske kromosomerne 1, 4, 5, 9, 12, 15, 16, 17 og 18. 
 
Så mens de øvrige aber har 24 par af kromosomer, så har mennesket altså 23 par, og mens de fleste af disse kromosomer er 
ret ens hos mennesket og andre aber, så har det længe været kendt at de øvrige par har kromosom segmenter, som er blevet 
omstruktureret siden de øvrige store aber gik deres separate veje. Det skal i parentes bemærkes, at det at have forskellige 
antal kromosomer ikke er en absolut barriere for hybridisation; lignende misforhold er relativt almindelige hos 
eksisterende arter, et fænomen der er kendt som kromosomal polymorfi.[14]  
    Disse kromosomale omstrukturinger har ført til en del forskelle, f.eks. genet muteret i en sjælden menneskelig sygdom 
kaldet adrenoleukodystrophy, viser sig hos X kromosomet hos chimpansen og mennesket. Men ikkefunktionerende kopier 
af det er ligeledes blevet fundet forskellige steder i chimpansens og menneskets genomer.  
    Kromosomerne 4, 9 og 12 er også blevet omstruktureret forskelligt hos chimpansen og mennesket, hvilke blev studeret 
af Elizabeth Nickerson og David Nelson, og her blev det opdaget, at et stykke DNA som sidder på kromosom 4 hos alle 
aber er blevet flyttet til en ny placering hos chimpansen på det samme kromosom og har gennemgået inversion, se figur 
11. Dette stykke af DNA inkluderer et gen kaldet AF4, som koder for en transkriptions faktor - og det er muteret i visse 
former for akut leukæmi hos mennesket. Fordi aber er meget mindre modtagelige for visse cancer former, inklusiv 
leukæmi, så er dette en vigtig opdagelse, da det rejser muligheden for at inversionen ændrer på ekspressions faktoren hos 
chimpanser og dermed hjælper til at beskytte dem mod leukæmi.[42]  
 
 
 
Figur. 11. Sammenligning af kromosom 4 hos de 4 store aber.[70]  
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Men på nuværende tidspunkt er den funktionelle betydning af dette samt andre kromosomale forskelle mellem mennesket 
og de øvrige aber ikke særlig godt kendt. En mulighed, som Nelson postulerer, er at lignende omstruktureringer afbrød 
specifikke gener hos menneskets forfædre, og dermed forandrede menneskets fysiologi eller funktion. Fordi sæd og æg 
ikke kan blande deres genetiske materiale medmindre kromosomerne lægger sig korrekt op af hinanden, så kunne sådanne 
omstruktureringer have skabt en reproduktiv barriere mellem menneskets forfædre og de øvrige primater, det første skridt 
på vejen mod at skabe nye arter såsom mennesket.  
    Men andre såsom Svante Pääbo mener, at kromosomale omstrukturinger ved afgørende bindingssteder er sjældne og er 
således skeptisk med hensyn til, at de spiller en større rolle ved forskellene mellem chimpansen og mennesket. Pääbo og 
King mener i stedet, at den mest lovende forskning vil være at identificere de små sekvens forskelle, som sagte ændrer på 
ekspressionen af gener som regulerer timingen af udvikling, såsom dem der koder for transkriptions faktorer som måske 
kunne forlænge vækst perioden af hjernen, og dermed tillade mere komplekse hjerne strukturer hos menneskelige 
embryoer.  
    Forskningsarbejde som måske kan kaste lys over disse hypoteser er nu på vej, idet en forskningsgruppe med Pääbo 
iblandt sig bl.a. har sekvenseret et 10156 base par segment af DNA hos X kromosomet hos mennesket og chimpansen. 
Deres forskning er siden blevet koncentreret om at finde forskelle i ekspressionen af de identificerede gener i hjernen og i 
immun systemet.[34]  
  
Fokus bør sandsynligvis derfor ikke være så meget på kromosomer per se, men derimod på de gener og genklasser de 
indeholder. Som gennemgået tidligere, så er mange af forskellene mellem abe og menneske ændringer, som især har 
fundet sted i den menneskelige linje. Omkring groft halvdelen af disse ændringer fandt sted i den menneskelige linje, og 
kun en beskeden fraktion af disse fikserede ændringer gav ophav til de forskellige fænotyper hos mennesket og 
chimpansen, og at finde disse er en udfordring. Hovedparten af forskellene er sandsynligvis neutrale.   
    Der er adskillige måder hvorpå molekylær evolution kan virke på, såsom protein evolution, gene loss, differentiel gen 
regulation og RNA evolution; sandsynligvis har alle disse mekanismer en andel i menneskets evolution. Sekvenserne i 
genomerne hos mennesket og chimpansen adskiller sig kun med omkring 35 millioner single nukleotid substitutioner. 
Yderligere, så er der omkring 3 % af de komplette genomer som adskiller sig ved deletion’er, insertion’er og 
dublikationer.[7]  
 
En artikel fra 2003 gav et studie af 7600 gener delt mellem genomerne fra musen, chimpansen og mennesket; ved brugen 
af 2 statistiske test analyserede de generne for at kunne identificere dem, som underligger ”adaptive protein evolution.” 
Denne analyse afslørede, at så mange som 1547 gener hos mennesket og 1534 gener hos chimpansen (og dermed de 
proteiner som de koder for) havde oplevet relativt hurtige forandringer sammenlignet med musens genom, som 
sandsynligvis gav disse arter en overlevelsesfordel.[9]  
    Analysen viste, at visse kritiske forandringer fandt sted relativt hurtigt over de sidste 100.000 år. Forskerne foreslår 
adskillige ændringer, muligvis relateret til forskellige livsstile, som værende ekstra vigtige mht. at skubbe vores art i den 
’menneskelige ende’ af primat spektrummet. Selektions presset fra miljøet har sandsynligvis været forskelligt for de to 
arter.  
    Forskningsteamet studerede også gruppen af gener involveret i kropsudvikling, fordøjelse og metabolismen af 
metabolitter såsom aminosyrer, og opfattelses evner såsom syn, hørelse og tale. Denne sammenligning af primaternes 
gener antydede, at de forskellige livsstile hos mennesket og chimpansen kan have ledt til et forskelligt selektions pres på 
disse. For eksempel, når de sammenlignede de 48 gener ansvarlige for at give lugtesansen, så udviste 27 af dem hurtige 
ændringer hos mennesket. Adskillige af lugtesansens gener hos mennesket ses som `pseudogener' - de er afbrudt og er ikke 
i stand til at lave proteiner; lugtesansen hos mennesket er dermed ringere end den hos chimpansen eller musen.  
    Af de 21 gener ansvarlig for at give høresansen (tektoriale gener), har 3 af dem ligeledes undergået en accelereret 
ændring hos mennesket sammenlignet med chimpansen. Interessant nok, så lader det til at locus for hørelsen ikke blot 
befinder sig i hjernen, men også i høreapparatet selv, mere præcist, et gen, alfa tektorin, i en membran i det indre øre. 
Mutationer i dette gen er kendt for at forårsage døvhed hos mennesker. Alfa tektorin genet adskiller sig betydeligt hos 
mennesket og chimpansen. Det er nu muligt at udforske hvorvidt disse forskelle har biologisk betydning, og hvorvidt en 
utilstrækkelig hørelse kan forklare de vanskeligheder som chimpansen oplever ved sproglæring. På den anden side, så har 
de gener som er involveret i udviklingen af muskler, knogler, og vævs strukturer gennemgået en hurtig ændring hos 
chimpansen. Chimpansen er stærkere end mennesket, og de udviser en højere rate af forandringer i de gener som styrer 
strukturen af skelettet; hvilket forklarer den velkendte forskel på styrke og robusthed mellem mennesket og chimpansen.  
    Studiet demonstrerede også, at generne ansvarlige for udviklingen af tale har oplevet usædvanlige hurtige ændringer hos 
mennesket sammenlignet med chimpansen, og visse gener såsom forkhead-box P2 transkriptions faktoren, som menes at 
være involveret i talens udvikling, er forskellige i den menneskelige linje.  
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    Det er vigtigt at bemærke, at dette studie kun sammenlignede protein kodende gener. Der er andre sekvenser som 
regulerer gen ekspression, eller kontrollerer hvilke gener der skal tændes eller slukkes, og hvor og hvornår.[9]  
 
4.3. Sekvens divergens imellem de store aber  
 
Det var et historisk øjeblik i biologiens, og i sandhed menneskehedens historie, da man i år 2001 fuldførte det 
menneskelige Genom Projekt, hvori et udkast af menneskets genom sekvens omsider blev publiceret. Den komplette 
menneske sekvens blev dog først publiceret i 2004.[30]  
    Det var en rationel opfølgning på disse begivenheder, da man i 2005 publicerede en større artikel i Nature, hvori det 
første udkast for genom sekvensen fra den almindelige chimpanse blev tilgængelig.[7] Dette var en analyse som 
sammenlignede genomet hos chimpansen (Pan troglodytes) med den fra mennesket (Homo sapiens).  
    Chimpanse sekvens udkastet repræsenterer det første ikke-menneskelige primat genom og det 4 genom beskrevet i en 
større videnskabelig publikation. Et udkast af menneskets genom sekvens var som omtalt publiceret i 2001, et udkast af 
musens genom sekvens blev publiceret i 2002 og et udkast af rottens sekvens var publiceret i 2004. Denne nye artikel 
markerede fuldstændiggørelsen af genom sekvensen.  
    De 67 forskere som tog del i chimpanse sekvenseringen, kollektivt kaldet Analysis Consortiumet, delte forfatterskabet 
af artiklen. Det meste af sekvenseringen af chimpanse genomet blev udført ved Broad Institute of the Massachusetts 
Institute of Technology og Harvard University, Cambridge, Mass., og Varhington University School of Medicine in Saint 
Louis. Yderligere så inkluderede arbejdet forskere fra institutioner såsom Tyskland, Italien og Spanien.[7]  
 
Vores viden om det menneskelige genom er forøget betydeligt ved tilgængeligheden af yderligere et hominid genom. 
Visse spørgsmål kan besvares ved direkte at sammenligne menneskets og chimpansens sekvenser, inkluderende estimater 
af regionale mutations rater og gennemsnitlige selektive begrænsninger på gen klasser.   
    I den klassiske genetik er genomet hos en diploid organisme - inklusiv eukaryoter - et komplet sæt kromosomer eller 
gener i en gamete; derfor indeholder en regulær somatisk celle to hele sæt af genomer. I den moderne molekylære biologi 
beskrives genomet hos en organisme som værende den arvelige information enkodet i DNA (eller for visse virus, i RNA).  
Genomet inkluderer både generne og de ikke-kodende sekvenser hos DNA’et. Mere præcist, så er genomet hos en 
organisme en komplet genetisk sekvens hos et sæt af kromosomer; f.eks. et af de to sæt som et diploid individ bærer på i 
enhver somatisk celle. Betegnelsen genom kan anvendes til specifikt at betyde det, som er gemt på et komplet sæt kerne 
DNA (dvs. kerne genomet), men kan også anvendes om det som er gemt indeni organeller som indeholder deres eget 
DNA, såsom det mitokondrielle genom eller kloroplast genomet. Yderligere så kan genomet indeholde ikke-kromosomale 
elementer såsom virus, plasmider og transposoner.[20]  
    Når folk almindeligvis siger, at genomet hos en seksuelt reproducerende art er blevet sekvenseret, så menes der typisk at 
de refererer til en determination af sekvenser hos et sæt af autosomer og et af hver type af sex kromosomet, som tilsammen 
repræsenterer hver af de mulige køn. I generel anvendelse er termen "genetisk makeup" sommetider anvendt til at mene 
genomet hos et bestemt individ eller organisme. Men både antallet af basepar og antallet af gener varierer betydeligt fra 
den ene art til den næste, og der er kun lidt forbindelse mellem de to (en observation kendt som C-value paradokset). På 
nuværende tidspunkt er det højeste kendte antal af proteinkodende gener på omkring 60000, betydeligt mere end det 
fundet i det menneskelige genom.[59]  
 
DNA’et benyttet til at sekvensere chimpanse genomet kom fra blodet fra en han chimpanse ved navn Clint ved Yerkes 
National Primate Research Center i Atlanta, som døde af en hjerte fejl i den forholdsvis unge alder af 24 år, men to 
cellelinjer fra primaten er blevet bevaret ved Coriell Institute for Medical Research i Camden, N.J.  
    De sekvenserede genomet hos omtalte chimpanse ved at benytte en såkaldt ”whole-genome shotgun” (WGS) tilgang. 
De opnåede data var samlet ved at benytte både PCAP og ARACHNE programmer. Den førstnævnte var en de novo 
samling, men sidstnævnte gjorde begrænset brug af menneskets genom sekvens for at lette og bekræfte contig kædning. 
ARACHNE samlingen har en anelse større kontinuitet (Tabel 6) og var derfor benyttet til analysen i artiklen.  
    En database findes således nu som indeholder de genetiske forskelle mellem menneskets og chimpansens gener, med 
omkring 35 millioner enkelt-nukleotid ændringer, 5 millioner insertion/deletion hændelser, og forskelligartede 
kromosomale omstruktureringer.   
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Tabel. 6.  Chimpanse samlings statistik.  
 
Samlinger PCAP ARACHNE 
Major contigs* 
Contig længde (bk; N50)   
Supercontigs 
Supercontigs længde (Mb; N50)  
Sekvens redundancy: alle baser 
(Q20)  
Fysisk redundancy 
Konsensus baser (Gb)  
 
400,289 
13,3  
67,734 
2,3 
5,0 x (3,6 
x)  
20,7 
2,7 
361,782 
15.7 
37,846 
8,6 
4,3 x (3,6 
x)  
19,8 
2,7 
*contigs > 1 kb.  
N50 længde er den størrelse x sådan at 50 % af samlingen er i enheder af længde at hvert fald ved x.  
 
Den store ensartethed mellem menneskets og chimpansens gener vil nødvendigvis begrænse muligheden for at foretage 
stærke slutninger omkring individuelle gener, men der er alligevel tilstrækkeligt med data til at studere vigtige sæt af 
gener.  Den første overskuelige sammenligning af det genetiske kort over mennesket og chimpansen fra det internationale 
forsknings konsortium viser, at de to arter deler en perfekt identitet med 96 % af deres DNA sekvens.[7]  
Blandt hovedresultaterne var følgende:  
    Enkelt-nukleotid substitutioner forekommer med en gennemsnitlig rate på 1.23 % imellem kopier af menneskets og 
chimpansens genom, med 1.06% eller mindre svarende til en fast divergens mellem arterne.  
    Regional variation i nukleotid substitutions rater er konserveret imellem de hominide og muride (gnavere) genomer, 
men rater i de subtelomeriske regioner er uproportionalt forøget hos hominiderne.  
    Substitutioner af CpG dinukleotider, som udgør ¼ af alle de observerede substitutioner, forekommer ved mere ens rater 
i de mandlige kønslinjer end ikke-CpG substitutioner.  
    Insertion og deletion (indel) hændelser er færre i antal end enkelt-nukleotid substitutioner, men resulterer i at 1.5 % af 
den eukromatiske sekvens hos hver art er artslinje specifik.  
    Der er klare forskelle i raten af transposable element insertioner: korte interflettede elementer (SINEs) har været 3 gange 
så aktive hos mennesket, mens chimpansen har 2 nye familier af retrovirale elementer.  
    Ortologe proteiner hos mennesket og chimpansen er overordentligt ens, med 29 % værende identisk og den typiske 
ortolog adskillende sig med blot 2 aminosyrer, en pr. artslinje.  
    De normaliserede rater af aminosyre ændrende substitutioner i de hominide linjer er ophøjet relativ til de muride linjer, 
men er tæt på dem set for almindelige menneskelige polymorfi, hvilket antyder at positiv selektion gennem hominidernes 
evolution står for en mindre fraktion af protein divergens end hidtil antaget.  
    Substitutions raten ved de stille (silent) bindingssteder hos exon’erne er lavere end raten hos nærtplacerede intron’iske 
bindingssteder, hvilket er konsistent med svag selektion på de stille bindingssteder hos pattedyr.  
    Analyse af menneskelig diversitet relativ til hominid divergens identificerer adskillige loci som potentielle kandidater 
for stærke selektive bevægelser i menneskets mere nutidige historie.  
    Men på trods af de mange ligheder som blev fundet imellem menneskets og chimpansens genom, så lagde 
forskningsgruppen vægt på, at der også eksisterede vigtige forskelle imellem de to arter. Omkring 35 millioner DNA 
basepar adskiller sig således mellem de fælles dele hos de to genomer, hver af hvilke, ligesom hos de fleste pattedyrs 
genom, indeholder omkring 3 milliarder base par. Yderligere så er der 5 millioner bindingssteder som skiller sig ud på 
grund af en insertion eller deletion hos en af de to primat linjer, sammen med et meget mindre antal af kromosomale 
omstrukturinger. De fleste af disse forskelle findes i det som menes at være DNA af ringe eller ingen funktion. Men 
alligevel befinder så mange som op til 3 millioner af forskellene sig muligvis i afgørende protein kodende gener eller andre 
funktionelle områder hos genomet.[7]  
 
Skønt de statistiske signaler er relativt svage, så lader det til at et par gen klasser udvikles hurtigere hos mennesket end i 
chimpansen. Dem som skiller sig ud på denne måde involverer gener som koder for transkriptions faktorer, som er 
molekyler som regulerer aktiviteten af andre gener, og som spiller nøgleroller i den embryoniske udvikling.  
    Et beskedent antal andre gener har gennemgået endnu mere drastiske ændringer, hvoraf mere end 50 % af disse som er 
til stede i menneskets genom mangler helt eller er delvist slettet fra chimpansens genom. Det tilsvarende antal af gen 
deletion’er i menneskets genom er endnu ikke helt præcist kendt.  
    For gener med kendte funktioner kan potentielle implikationer af disse ændringer allerede blive studeret, og f.eks. fandt 
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forskningsgruppen at de to store abe arter udviser en klar forskel med hensyn til vigtige mediatorer hos den immune og 
inflammatoriske respons. Der er 3 gener (IL1F7, IL1F8 og ICEBERG) som virker i en fælles pathway involverende 
caspase-1 genet, som alle lader til at være blevet slettet hos chimpansen. ICEBERG menes at undertrykke caspase-1-
mediated generation af pro-inflammatoriske IL1 cytokiner, og dets fravær hos chimpansen kan måske lede til en arts 
specifik modulation af den interferon-g- og lipopolysaccharid-inducerede inflammatoriske respons. Hvilket sandsynligvis 
forklarer visse af de kendte forskelle der er imellem chimpanser og mennesket med hensyn til immun og den 
inflammatoriske respons.  
    På den anden side, så lader mennesket til at have mistet funktionen af caspase-12 genet, som producerer et enzym som 
muligvis hjælper med til at beskytte øvrige dyr imod det, som frembringer Alzheimers sygdom.[7]  
 
Gen duplikationer står for de fleste af de sekvens forskelle der er fundet mellem mennesket og chimpansen. Enkelt-basepar 
substitutioner står for omkring halvdelen af genetiske ændringer som gen duplikation gør. Så gen duplikationer er således 
en stor kilde til forskelle imellem menneskets og chimpansens genetiske materiale, med 2.7 % af genomet nu 
repræsenterende forskelle som er blevet produceret ved gen duplikationer eller deletion’er igennem de ca. 6 millioner år 
der er gået, siden mennesket og chimpansen splittede sig ud fra deres fælles forfader.  
    For nu at sætte det i perspektiv, så er antallet af genetiske forskelle mellem mennesket og chimpansen omtrent 60 gange 
mindre end den fundet imellem mennesket og musen og omkring 10 gange mindre end den fundet mellem musen og 
rotten. På den anden side, så er antallet af genetiske forskelle mellem mennesket og chimpansen omkring 10 gange mere 
end det fundet mellem to mennesker.   
 
Omkring 600 gener er blevet identificeret, som kan have gennemgået stærk positiv udvælgelse i menneskets og 
chimpansens linjer; mange af disse gener er involveret i immun systemets forsvar imod mikrobiologiske sygdomme (f.eks. 
granulysin er beskyttende overfor mycobacterium tuberculosis, eller er målrettede receptorer hos patogener hos 
mikroorganismer (f.eks. Glycophorin C og plasmodium falciparum). Ved at sammenligne menneskets og chimpansens 
gener til generne hos andre pattedyr er det blevet fundet, at gener som koder for transkriptions faktorer, såsom forkhead-
box P2 (FOXP2), ofte har udviklet sig hurtigere hos mennesket relativt til chimpansen; relativt små ændringer i disse gener 
kan måske stå for de morfologiske forskelle mellem mennesket og chimpansen. Et sæt af 348 transkriptions faktor gener 
koder for proteiner med gennemsnitligt 50 % flere aminosyre ændringer i menneskets linje end i chimpanse linjen.  
    Det blev også fundet, at 6 kromosomale regioner i menneskets genom lod til at have været under stærk og koordineret 
selektion gennem de sidste 250.000 år. Disse regioner indeholdt hvert fald et markør allel, som syntes at være unik for 
menneskets linje mens hele den kromosomale region udviser lavere end normal genetisk variation. Dette tyder på, at et 
eller få stærkt selekterede gener i den kromosomale region kan have forhindret den tilfældige akkumulation af neutrale 
ændringer hos andre nærtliggende gener.  
    En region indeholder mere end 50 gener, mens en anden ikke indeholder nogen kendte gener og befinder sig i et område 
som forskere betegner som en "gene desert." Men interessant nok, så indeholder denne gen ørken muligvis elementer som 
regulerer ekspressionen af et nærtliggende protocadherin gen, som har været impliceret i formdannelsen af nervesystemet.  
    En sådan region på kromosom 7 indeholdende FOXP2 genet, og denne region inkluderer også cystisk fibroses 
transmembran conductance regulator (CFTR) genet, som er vigtigt ved ion transport i væv såsom det saltudskillende 
epithelium hos svedkirtler. Menneskelige mutationer hos CFTR genet bliver muligvis selekteret som en måde at overleve 
kolora på.  
    FOXP2 er blevet impliceret i tilegnelsen af tale hos mennesket. CFTR, som koder for et protein involveret i ion 
transport og, hvis muteret, kan forårsage den fatale sygdom cystisk fibroses, menes at være mål for positiv selektion i 
europæiske populationer.[7]  
    Yderligere sådan en region på kromosom 4 indeholder muligvis elementer, som regulerer ekspressionen af et 
nærtliggende protocadherin gen, som kan vise sig at være vigtigt for hjernens udvikling og funktion. Skønt ændringer i 
ekspressionen af gener i hjernen gennemsnitligt har en tendens til at være mindre end for andre organer (såsom leveren), så 
har gen ekspression ændringer hos hjernen været mere dramatiske i menneskets linje end den har været i chimpansens 
linje. Dette er konsistent med den dramatiske forandring hos den menneskeliges hjernes udvikling set i menneskets linje, 
som set i forhold til menneskets forfædre. Også protocadherin-beta genklasse på kromosom 5 peger i retning af en mulig 
positiv selektion.  
 
De sammenlignede ligeledes menneskets og chimpansens genom med dem fra musen og rotten, og opdagede hermed at 
begge primater bar på en større grad af potentielt skadelig genetisk kodning. Det blev hypostaseret, at denne kodning 
kunne have gjort, at primaterne var mere modtagelige overfor genetiske sygdomme, men altså også mere 
tilpasningsdygtige til miljømæssige forandringer.  
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    Yderligere, så blev der bemærket nøgle forskelle mellem de 2 genomer som muligvis kunne have indflydelse på 
modtageligheden overfor virus. Der var tegn på at chimpansens genetiske kode er blevet mere hyppigt udsat for retrovirale 
virus end mennesket, såsom fra dem tilstede i HIV virus. Chimpansens genom har således 2 aktive retrovirale elementer 
(PtERV1 og PtERV2), som er anderledes end noget andet ældre element i hvert af genomerne; de må være blevet 
introduceret ved infektion af chimpansens kønscelle linje.  
    Forskningsgruppen opdagede videre, at en beskeden klasse af gener ændres usædvanligt hurtigt hos både mennesket og 
chimpansen sammenlignet med andre pattedyr. Disse genklasser inkluderer gener involveret i lydopfattelse, transmission 
af nerve signaler, produktion af sæd og cellulær transport af elektrisk ladede molekyler kaldet ioner. Forskerne 
spekulerede på, at den hurtige evolution af disse gener kan have bidraget til de specielle karakteristika hos primaterne.  
    De genomiske analyser viste, at mennesket og chimpansen lader til at have akkumuleret flere potentielt deletions 
mutationer i deres genomer i tidens løb end mus og rotter har. Mens sådanne mutationer kan forårsage sygdomme som kan 
skade en arts overordnede fitness, så kan de også have gjort primater mere tilpasningsdygtige til hurtige miljømæssige 
forandringer, og gjort dem i stand til at opnå deres unikke evolutionære tilpasninger.[7]  
 
Konsortiumet fandt også andre interessante data, der ændrede på estimatet for graden af slægtskab mellem mennesket og 
chimpansen.  
    Chimpanse og menneske genomerne var ikke overraskende særdeles ens og enkoder meget ens proteiner; på protein 
niveauet koder 29 % af generne faktisk for de samme amino sekvenser hos de to primater. Faktisk, så har det typiske 
menneske protein kun akkumuleret en unik ændring, siden menneske og chimpanse skilte sig ud fra hinanden for omkring 
6 millioner år siden.   
    Som forventet, så var der kun 1 % af koden der var forskellig i de to genomer, grundet enkelt-par substitutioner i den 
genetiske kode. Så den DNA sekvens som kan blive direkte sammenlignet mellem de to genomer er næsten 99 % identisk, 
igen bekræftende gamle resultater fra Wilson et.al.  
    Men mens der således kun har fundet 1 % ændring sted i de fælles gener hos mennesker og chimpanser gennem de 
sidste 6 millioner år, så fandt forskerne dog at yderligere 1.5 % af menneskets DNA kode ikke var at finde hos 
chimpansen, og at 1.5 % chimpansens DNA kode ikke var at finde hos mennesket, hvilket altså bragte den totale forskel 
mellem de to genomer op på 4 %.  
    Hver art har altså tilføjet eller mistet yderligere 1.5 % af deres gener, så når DNA insertion’er og deletion’er tages med i 
betragtning, så er de to arter altså blot 96 % de samme rent genetisk, selvom de altså stadigvæk deler 96 % perfekt sekvens 
identitet. Eller sagt på anden måde: den nuværende genom sekvens hos mennesket og chimpansen er direkte 
sammenlignelig over approksimalt 96 % af deres længde, og disse regioner er 99 % identisk.  
    Mere interessant, så lader de resterende 4 % procent til at indeholde spor af hvorledes mennesket blev forskelligt fra sin 
nærmeste slægtning, siden dette stadigvæk giver forskerne over 40 millioner genetiske forskelle at tage i betragtning, mens 
de søger at identificere hvad der adskiller de to store aber arter.  
    Konsortiumet lagde i deres artikel vægt på, at deres arbejde rejste flere spørgsmål end svar, og at det ville tage år at 
forstå meningen bag forskellene i de genetiske koder.  
 
Givet det betydelige antal af neutrale mutationer, så regnes som gennemgået kun et beskedent sæt af observerede gen 
forskelle at være ansvar for de afgørende fænotypiske ændringer i morfologi, fysiologi og adfærdsmæssig kompleksitet 
mellem mennesket og chimpansen. At finde frem til hvilke forskelle i disse sæt der er evolutionært vigtige og erfare deres 
funktionelle konsekvenser vil kræve mange flere typer af beviser, inkluderende information fra kliniske observationer og 
model systemer. Dette var artiklens forfattere enige om, men deres arbejde udgør stadigvæk et betydningsfuldt skridt 
fremad.  
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5. Mennesket - en hybrid  
 
Op til nu er det blevet vel etableret, at chimpansen er den tætteste levende slægtning til mennesket, men i 2006 publicerede 
forskere fra Harvard Medical School og Institute of MIT og Harvard et nyt studie i Nature, der viste at det evolutionære 
split mellem mennesket og chimpansen er meget tættere på nutiden, og mere kompliceret, end hidtil estimeret.[43]  
    Studiet af genomet hos mennesket og chimpansen gav fuldstændig uventede resultater om hvorledes mennesket 
separerede fra sin nærmeste slægtning, chimpansen. De fandt at den populations struktur som eksisterede omkring det 
tidspunkt hvor menneske/chimpanse artsdannelsen skete, var anderledes end nogen moderne abe population. Noget meget 
usædvanligt fandt sted på tidspunktet for denne artsdannelse.  
    Studiet afslørede med andre ord, at det tætte forhold imellem menneske og chimpanse er meget mere tåget og 
kompliceret end hidtil antaget. Ifølge studiet har de to linjer af protomenneske og protochimpanse, som førte frem til de 
moderne arter, muligvis parret sig med hinanden i den fjerne fortid, efter at de splittede ud fra hinanden millioner af år 
siden og produceret fertile hybrid arter.  
 
Artiklen gav 3 overraskende resultater: 
    1. Tiden fra begyndelsen af og til afslutningen på adskillelsen mellem de to arter udspænder sig over mere end 4 
millioner år, spredt ud over forskellige dele af genomet. Denne spredning er meget større end forventet.  
    2. De yngste regioner var uventet nutidige, værende ikke mere end 6.3 millioner år gamle og sandsynligvis ikke mere 
end 5.4 millioner år gamle. Dette fund implicerer, at menneske-chimpanse artsdannelsen selv er mere nutidig end hidtil 
ment.  
    3. Hvis man blot betragter X kromosomet, så falder det næsten fuldstændigt indenfor den lavere ende af tidsrammen. 
Den gennemsnitlige alder for X kromosomet er ~1.2 millioner år "yngre" end de øvrige 22 autosomale (ikke-sex) 
kromosomer.[43]  
 
Indtil dette arbejde var det herskende estimat den, at fortidige mennesker og fortidige chimpanser skilte sig ud en fælles 
forfader groft set 7 millioner år siden og gik deres separate veje uden efterfølgende parring; det var et estimat som fulgte 
de arbejder som kom fra Sibley og Alquist[53] og senere genetiske studier, samt et tidligere palæoantropologisk estimat på 
6.5-7.4 millioner år baseret på det kendte Toumai hominide fossil (Sahelanthropus tchadensis), som besidder træk som 
mentes at være distinktive for den menneskelige linje.[31]  
    Men resultaterne fra studiet af menneske og chimpanse genomet viser, at splittet mellem menneske og chimpanse 
linjerne skete mere nutidigt end hidtil estimeret, ikke mere end 6.3 millioner år siden og sandsynligvis ikke mere end 5.4 
millioner år siden. Så splittet var altså mere nutidigt med ~1 to 2 millioner år end hidtil ment, men deres arbejde ændrede 
dermed ikke afgørende på det daværende estimat, men tyngede alligevel atter vægtskålen i retning af Sarichs og Wilsons 
oprindelige estimat fra 1967.[50]  
    Men det virkelig bemærkelsesværdige ved deres studie viste, at visse dele af genomet viser divergens tider på op til 4 
millioner år ældre end de givne estimater på 6.3 millioner og 5.4 millioner år, afhængig af hvor i genomet der kigges. For 
eksempel, så divergerede Gen A millioner af år før Gen B. se figur. 12.  
    Tidligere genetiske studier havde vist, at nogle regioner af genomet måtte være ældre end andre, hvilket betød at de 
kunne spores tilbage til forskellige tidspunkter hos den forfædrene population som gav ophav til både mennesket og 
chimpansen, dvs. at forskellige regioner af genomet divergerede på forskellige tidspunkter, men det nye studie er det første 
som faktisk måler på spredningen af alder og sætter dato på splittet.   
    Men ikke alene forløb tiden fra begyndelse og til afslutning af divergensen mellem de to arter over mere end 4 millioner 
år, men mere bemærkelsesværdigt, så blev det fundet at X kromosomet – som forekommer to gange hos kvinder og en 
gang hos mænd – er den yngste del af genomet, og at det stadig var ved at blive modificeret lige før den endelige 
opsplitning fandt sted.   
    Mennesker og chimpanser udviser langt mere ensartethed på den sex-linkede DNA streng end på nogle af de øvrige 22 
kromosomer. Genetisk adskillelse af menneskets forfædre fra chimpansens forfædre synes at have fundet sted på X 
kromosomet omkring 1.2 millioner år senere end det gjorde på de andre kromosomer. Det faktum at variationen var så 
stor, altså at der er regioner hos genomet, såsom X kromosomet, som ikke lader til at være meget ældre end 5 millioner år, 
hvilke falder næsten fuldstændigt indenfor tiden lige før den endelige artsdannelse, samtidig med at der er regioner som 
lader til at være 4 millioner år ældre end denne, pegede i retning af en enkel, men overraskende hypotese, nemlig at 
menneske og chimpanse ikke blot splittede sig ud fra hinanden en gang, men derimod hele to gange. 
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Figur.12. Variationen hos menneske og chimpanse genomet.[74]  
 
Den klassiske allopatriske artsdannelse som var fremført bl.a. af Ernst Mayr, holder på at udviklingen af separate arter 
finder sted hurtigt, ofte når en population bliver separeret af en geografisk barriere, som ultimativt vil forårsage deres 
divergens. Selv hvis disse mødes igen og formår at parre sig førend divergensen er for omfattende, så vil deres afkom være 
uegnet og uddø.[14] Men disse nye data peger på, at på det tidspunkt hvor mennesket og chimpansen separerede, da var 
populations strukturen helt anderledes end hvad man kunne have forventet fra en allopatrisk artsdannelse.  
    Studiet foreslår således, at menneske og chimpanse linjerne oprindeligt splittede ud fra en enkelt abe art på primaternes 
evolutionære træ første gang for omkring 10 til 9 millioner år siden.[43]  
    Sidenhen må der så være sket noget usædvanligt på vejen mod artsdannelsen: tidlige chimpanse og tidlige menneske 
forfædre har sandsynligvis begyndt at parre sig med hinanden, frembringende hybrider af protomennesker og 
protochimpanser, og dermed kompliceret og forlænget den evolutionære adskillelse af de to linjer. Det andet og endelige 
genetiske split, det som gav reproduktive og separate forfædre til mennesker og chimpanser, fandt derfor sted 4 millioner 
år efter det første split, mellem 6.3 millioner og 5.4 millioner år siden. Se figur. 13.  
 
Hvis de har ret, så befinder de formodede menneskelige fossiler for mere end 6 millioner år siden, dem som udviser 
menneskelignende træk såsom ændret tand struktur og bipedalisme, sig på linjen før det endelige split og ville faktisk være 
hybrider.  
    Dette betyder, at det 6.5 til 7.5-millioner år gamle Toumai fossil ligeledes ville befinde sig før menneske-chimpanse 
splittet. Det faktum, at den har menneskelignende træk antyder som nævnt, at menneske-chimpanse artsdannelsen har 
fundet sted over en lang periode med episoder af hybridisation mellem de fremkommende arter. Så Tourmai, en bipedal 
som sandsynligvis ikke så meget anderledes ud end chimpansens forfædre, var enten en hominid eller en hybrid. Så de 
første medlemmer af den linje, der førte til nutidsmennesket ville dermed sandsynligvis være Ardipithecus ramidus, som 
ligger lige efter det andet split, og som dermed ville nedstamme fra både protomennesket og protochimpansen.  
 
Disse opdagelser var baseret på det faktum, at forskningsgruppen havde gennemført den hidtil mest komplette 
sammenligning af menneskets og chimpansens genetiske sekvens, sammenløbende med delvise sekvenser hos 3 andre 
primater, nemlig gorilla, orangutang og macaque monkeys.[43]  
    Tids estimatet er støttet af det molekylære ur, der som tidligere gennemgået er en metode til at beregne evolution ud fra 
den hastighed, med hvilke gener muterer. Videnskaben er i stand til at estimere tidspunktet for evolutionære begivenheder 
baseret på ideen om, at DNA virker som et molekylært ur, i hvilke tilfældige mutationer finder sted med en fast rate over 
tid, hvert fald hos tæt beslægtede arter. Jo længere tilbage to arter divergerede fra hinanden, jo flere forskelle vil der have 
akkumuleret mellem deres genom sekvenser. 
    Dette molekylære ur blev i dette tilfælde kalibreret ved at anvende divergens tiden mellem mennesket og macaques 
monkeys, som estimeres til at have fundet sted for omkring 20 millioner år siden.[43]  
    Tidligere molekylære ure studier havde fokuseret på den gennemsnitlige genetiske forskel mellem mennesket og 
chimpansen, men for at nå til den nye konklusion tog forskningsgruppen en anden indgangsvinkel og studerede i stedet 
den variation i den evolutionære historie, som har fundet sted på tværs (across) af menneskets og chimpansens genom. 
Dvs. de estimerede de forskellige aldre hos nøgle sekvenser, frem for det overordnede gennemsnit.   
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Figur.13. Menneskets udviklingslinje.[75]  
 
Den gennemsnitlige genetiske divergens, t genome, benyttes sommetider til at estimere tiden for artsdannelsen, tspecies. Men det 
forholder sig dog således at t(x), den genetiske divergens ved enhver position x, fluktuerer på tværs af genomet og overalt er 
større end  tspecies . Dermed må dets gennemsnitlige tgenome nødvendigvis også overstige tspecies.  
    De hidtidige genetiske analyser af de store aber op til dette arbejde studerede beskedne datasæt, hvoraf de største var på 
omkring 25 kilobases (kb), og foreslog at tiden siden den gennemsnitlige genetiske divergens af menneske og chimpanse gener 
er langt større end tiden for artsdannelsen. Men sagen er så blot den, at denne fremgangsmåde producerer inkonsistente estimater 
af den fortidige diversitet grundet små datasæt, og dermed også ignorer effekterne fra gentagende mutationer, og at antagelserne 
om demografien af fortidige populationer derfor forsimples for meget.  
    Men forskningsgruppen høstede fordel af at sekvensering i meget større skala nu er blevet en mulighed, og at tilstrækkeligt 
med data nu kan opnås, så ikke blot den gennemsnitlige tgenome, men også distributionen t(x) kan studeres. Dette gjorde det muligt 
at opnå indsigt omkring tspecies, som må være mindre end minimum tids divergensen, og om variabiliteten hos t(x), som giver 
information om artsdannelses processen. Dette var anderledes end tidligere molekylære genetiske studier, der som sagt 
havde fokuseret på den gennemsnitlige genetiske forskel mellem mennesket og chimpansen.  
 
De fandt at menneske/chimpanse divergensen varierer genetisk fra mindre end 84 % til mere end 147 % af den af det 
gennemsnitlige, en udstrækning over mere end 4 millioner år. Forskningsteamet sidestillede derefter 20 millioner basepar 
fra genomerne hos som omtalt 5 moderne primater, nemlig mennesker, chimpanser, gorillaer, orangutanger og macaque 
monkeys. De identificerede herefter bindingssteder indeholdende to alternative versioner af det samme gen på tværs af 
arterne, på denne måde kunne de vurdere graden til hvilke mennesket og chimpansen, så vel som de andre arts 
kombinationer, delte gen varianter.  
    Nøjagtigheden af de molekylære ure er omdiskuteret, men forskningsteamet var omhyggelige med at gøre deres så 
akkurat som muligt ved at begrænse deres analyse til de portioner af genomet, som har større sandsynlighed for at ændres 
gennem mutationer. De benyttede en direkte tilgang for at studere variationen hos t(x), og undgik antagelser om demografien 
af fortidige populationer fra foregående studier. De arbejdede med subsæt af genomet, hvori de postulerede at divergensen ville 
være forskellig fra det gennemsnitlige; herefter kunne de beregne den gennemsnitlige værdi af t^ðxÞ langs hvert subsæt og dele 
med t^genome for at opnå den relative alder A, sammenlignet med det autosomale gennemsnit.  
    Tidligere datasæt var som omtalt ret beskedne, så for at kunne frembringe et større datasæt generede de shotgun 
sekvenser fra alle 5 primater, hvilket gav data repræsenterende mere end 800 gange flere sidestillede baser end de op til da største 
tilgængelige datasæt. Dette gav også tilstrækkeligt med data til at sammenligne kromosom X med autosomerne.  
 
Som omtalt, så er dette kromosom det yngste af vores kromosomer, den gennemsnitlige alder hos X kromosomet hos 
mennesket er omkring 1.2 millioner år "yngre" end resten af kromosomerne, og teamet observerede at mennesket og 
chimpansen er meget ens på X kromosomet. Muligheden for hybridisation – dvs. en oprindelig adskillelse af to arter, 
efterfulgt af interparring og dernæst endegyldig separation – ville også forklare det besynderlige fænomen som ses på 
kromosom X.  
 
  
45 
 
 
Figur.14. X kromosomet.[76]  
 
X kromosomet er et af de 2 sex kromosomer hos mennesket (det andet er Y kromosomet), disse udgør et af de 23 par af 
kromosomer i menneskets celler. Det menneskelige X kromosom har en anderledes biologi sammenlignet med de andre; 
mens kvinder således har 2 X kromosomer, så har mænd blot et X og et Y kromosom, som er en eroderet version af X 
kromosomet, indeholdende få gener.[2]  
    X kromosomet udspænder omkring 155 millioner basepar (byggestenene for DNA) og repræsenterer omtrent 5 % af det 
totale DNA i kvinders celler, og 2.5 % hos mænds. Det indeholder omkring 2000 gener sammenlignet med Y kromosomet 
indeholdende 78 gener, ud af de estimerede 20.000 til 25.000 totale antal gener i det menneskelige genom. Kromosomet 
bærer således på et par tusinde gener, men få, hvis nogen har direkte noget at gøre med sex determination.[20]  
Tidligt i den embryoniske udvikling hos kvinder bliver det ene af de to X kromosomer tilfældigt og permanent inaktiveret i 
de somatiske celler, en proces der kaldes X inaktivation eller lyonization. Den sikrer, at kvinder ligesom mænd blot har en 
funktionel kopi af kromosomet i hver legemscelle.  
    Konsekvenserne af kromosomforskellen er dramatisk, for enhver defekt i generne på X kromosomerne er ofte tydelig 
hos hanner på grund af, at Y kromosomet ikke bærer korresponderende gener til at kunne kompensere. Kromosomet er en 
bemærkelsesværdigt gen fattig region, det består primært af gentagende segmenter af DNA som ikke koder for proteiner 
eller for nogen kendt funktion. Og blot 1.7 % af kromosomet enkoder for nogen funktionelle proteiner overhovedet; det er 
den laveste densitet for gener til dato, og generne selv er meget korte sammenlignet med længden af det gennemsnitlige 
menneske gen.[2]  
    Disse bemærkelsesværdige kromosomer udviklede sig øjensynligt fra et ordinært par af identiske kromosomer, og det 
antages at ændringer på et gen på et af parrene skabte muligheden for mandlig udvikling og satte gang i degenerationen af 
dette kromosom. Så mens dette Y kromosom begyndte at erodere, så blev bevarelsen af X kromosomets integritet 
essentiel; når denne integritet er kompromiseret hos hanner, så vil sygdom ofte være resultatet.  
    Det estimeres at ca. 10% af generne enkodet af X kromosomet er forbundet med en familie af "CT" gener, som enkoder  
for markørs fundet i både tumor celler såvel som i den menneskelige testis (hos sunde personer). Disse CT gener fundet på 
X kromosomet estimeres til at gælde for omkring 90 % af alle CT gener enkodet i det menneskelige genom. Grundet deres 
relative overflod er det blevet hypostaseret, at disse gener (og dermed X kromosomet) giver en evolutionær fitness til 
hanner.[49]  
    Så en grund til at det yngste kromosom i menneskets genom er X’et, som divergerede senere end nogen af de øvrige 
kromosomer er, at naturlig selektion har virket usædvanligt stærkt på gener på X kromosomet.  
Dette er vigtigt fordi hos alle dyrearter hidtil studeret, da har gener som gør hybrider mindre fertile end deres forældre arter 
hovedsageligt været at finde på X kromosomet eller dets ækvivalent, så hybridisation kan således skabe et stærkt 
selektions pres på dette kromosom.  
 
Det sandsynlige hændelsesforløb er, at de to populationer parrede sig indbyrdes med hinanden ved gentagne lejligheder 
over hundreder af tusinde, hvis ikke millioner af år. Vi skal forestille os, at de to grupper har levet forholdsvist adskilt, 
men at der fra tid til anden har været individer der har krydset over, parret sig, vendt tilbage til deres egen gruppe og 
dermed har indført en beskeden ændring i gruppens genpool.  
    At mikse og blande genetisk information fra to arter fungerer ikke altid godt, og hybrid arter har ofte problemer med at 
reproducere. Tidligere studier peger på, at sex kromosomerne er blandt de mest sårbare af kromosomerne når det kommer 
til indbyrdes parring. Dette skyldes at medblanding (co-mingling) placerer dets gener under hurtigt selektivt pres.[14]  
    Dette problem opstår generelt fra forskelle på X kromosomerne. Fordi X kromosomet er et af de to sex kromosomer, så 
virker selektion stærkest på at ændre træk vigtige for parring efter hybridisation.   
    Så i en situation hvor det er ufavorabelt at have et X fra den ene art og et fra den anden art, således som det er tilfældet 
når hybrider reproducerer sig iblandt sig selv, så vil der virke en stærk selektion for den gode kombination. Så X 
kromosomet vil fikse sig ud og alle vil have det samme X. Og hvis det fandt sted, så kan de måske have været tilstrækkelig 
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kompatible på X til, at det ville fikse sig ud til den ene eller anden art. Og som det nu blev tilfældet, så fiksede det sig til 
chimpanser, men det kunne godt være gået den anden vej rundt.  
    Studiet fandt, at et originalt split sandsynligvis var efterfulgt af en fase af interparring og hybridisation, sandsynligvis 
med fertile hun hybrider som parrede sig på tværs  med mandlige chimpanser eller mennesker, før det endelige split fandt 
sted. De mandlige hybrider var sandsynligvis sterile, da mandligt afkom hos hybride populationer faktisk typisk er sterile; 
men hun hybriderne (med deres to X kromosomer) kunne stadigvæk være fertile hvis de fik mulighed for at parre sig 
tilbage med en af hannerne fra de originale forfædrene populationer med et matchende X kromosom. Dette ville forklare 
hvorfor gener på X kromosomet hos mennesket og chimpanser divergerede mere nutidigt.  
    Hybridisation ville også forklare den brede udstrækning af tider til den fælles forfader, fordi i visse steder ville genomet 
dele en fælles forfader med chimpansen på tidspunktet for hybridisationen, og visse steder ville den være meget ældre.  
    Så efter et delvist split, så gav protomenneskers interparring med protochimpanser ophav til fertile hunner og infertile 
hanner. Hybrid hunner ville derefter have vendt sig til parring med enten fertile chimpanser eller fertile mennesker. Og 
fordi de kun ville have produceret fertile sønner, når mødrene videregav X kromosomer hovedsageligt fra en af de 
originale arter, så ville denne proces til sidst have medført et endegyldigt split.  
    Så efter dette sidste split for omkring 6.3 millioner år siden begyndte de to arter omsider at differentiere sig klart ud fra 
hinanden, og det beskedne gen flow mellem dem ophørte og de to arters genetiske koder begyndte sandsynligvis at være 
for forskellige til at kunne blandes, eller de to arter fandt måske blot hinanden fysisk utiltrækkende.  
 
Hypotesen har tidligere været foreslået, om end med langtfra så meget data til at bakke den op. Tidligere studier har vist, at 
mennesket har en lav mtDNA diversitet på tværs af geografiske områder, hvilket tyder på en mere nutidig spredning. 
Haseqawa, Kishino og Yano benyttede mtDNA sekvens data til at datere separationen af mennesket og chimpanse 
linjerne, og beregnede en divergens tid mellem mennesket og chimpansen til at være på blot 2.7 millioner år.  
    De løste konflikten mellem denne dato og fossiloptegnelserne om Australopithecus og tidlig Homo ved at hypostasere, 
at mtDNA var overført gennem hybridisation mellem et protomenneske og en protochimpanse og at menneskeheden 
derfor stammer fra en hun chimpanse som parrede sig med det tidlige menneske.[23]  
 
Det nuværende forskningsteam mener at deres opdagelse kunne betyde, at den måde som arter dannes måske skal 
revurderes. Hybridisation ses hyppigt ved planters artsdannelse, men biologer betragter det generelt ikke som en afgørende 
måde til at producere nye arter hos dyr. Men en gradvis divergens af arter gennem hybridisation, frem for en hurtig 
adskillelse er muligvis mere almindelig and hidtil antaget.[43]  
    Der har været en del ophedet debat vedrørende hypotesen om menneske/chimpanse hybridisation, hvor størsteparten er 
fra palæoantropologer og enkelte biologer såsom John Wakeley,[44] men som Patterson et.al. pointerer, så har ingen af 
kritikerne endnu kunne påvise en fejl i deres artikel eller kunne opstille en model, der kan forklare de fundne data.[44]   
    At sådanne evolutionære hændelser ikke er blevet observeret oftere hos dyrearter skyldes måske blot, at der ikke er 
blevet kigget efter dem. Men dette er altså første gang, at der er blevet fundet tegn på hybridisation gennem interparring. 
Som forskerne bemærkede i deres Nature artikel, så skulle det være muligt at forfine tidslinjen for artdannelse og teste de 
mulige forklaringer ud fra komplette genom sekvenser af gorillaen og andre primater, hvilket allerede er på vej hos diverse 
centre rundt omkring, inklusiv Broad Institute.  
    Forskerne ved Broad Institute er på nuværende tidspunkt i gang med at sekvensere gorilla og andre primat genomer og 
søge efter lignende evolutionstræk.       
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6. Konklusion  
 
For omkring 6 millioner år siden fandt den mest kendte artsdannelse sted, nemlig divergensen af den linje som op til nu 
har ført til opståelsen af det moderne menneske, ud fra den linje som førte til chimpansen.  
    Det havde længe været kendt fra palæoantropologisk side, at mennesket delte en fælles forfader med de øvrige store 
aber, men det er kun i de sidste ca. 40 år at teknikker er blevet udviklet til at give videnskabelig evidens for hypotesen om, 
at indenfor de store aber var mennesket tættere beslægtet til chimpansen end de var til gorillaen eller orangutangen.  
 
Videnskaben begyndte først at zoome ind på gen sekvenser ved at studere produkterne fra DNA, nemlig proteinerne. For 
hvis to arter er tæt beslægtede, så burde de også have meget ens gen sekvenser, hvilke ville medføre at de også laver meget 
ens proteiner. Så før de tidlige 1970’ere blev proteiner benyttet som substitut for gener ved studiet af evolution. Allan 
Wilson og Vincent Sarich benyttende blod protein analyser, foreslog at de beskedne forskelle hos serum proteinet albumin 
som adskiller det moderne menneske fra de nulevende afrikanske aber, kun havde taget lidt over 5 millioner år at 
akkumuleres. De forslog dermed et chimpanse-menneske split for omkring blot split 5 millioner år siden - i dag er 
estimatet lidt over 6 millioner år.  
    Videnskaben bevægede sig ved studiet af DNA endnu tættere på faktiske sekvenser. DNA-DNA hybridisation gav et 
stærkt værktøj til at sammenligne den genetiske opbygning hos mennesket og afrikanske aber og gav solid støtte til 
hypotesen om, at chimpansen var menneskets nærmeste slægtning. Ved DNA hybridisation bliver den dobbelte spiral hos 
to arters DNA separeret ind til deres enkelte komplementære strenge. Alle strengene bliver derefter mikset sammen og 
hvor de to arter har identiske sekvenser hos deres DNA, der vil de komplementære baser slutte sig sammen.  
    Det molekylære ur (baseret på den molekylære ur hypotese (MCH)) er en teknik til at datere, hvornår to arter skilte sig 
ud fra hinanden. Den tid der er gået, kan deduceres ved at lægge en tidsskala hen over antallet af molekylære forskelle 
målt mellem arternes DNA sekvenser eller deres proteiner. Anvendelsen af det molekylære ur princip revolutionerede 
studiet af molekylær evolution og har givet tids estimater for talrige arter.  
 
Træet som er blevet tegnet fra molekylærbiologien skiller sig ud fra det tegnet af palæoantropologerne ved især sin 
præcision. Det er i stand til at give oplysninger som den sidstnævnte ikke kan: er mennesket f.eks. tættere beslægtet med 
musen eller kaninen? Palæoantropologerne kan ikke sige dette sikkert, men molekylerne kan, og svaret er musen.  
De fortæller os også, at grisen er tættere beslægtet med hvalen end den er til hesten osv. Hvad der er vigtigere er, at disse 
relationer bekræftes yderligere når andre målemetoder benyttes.  
    Den molekylære antropologi er således et felt indenfor antropologien, hvori molekylær analyse benyttes til at afdække 
evolutionære bånd mellem mennesker, fortidige og moderne populationer såvel som til samtidige arter. Generelt er 
sammenligningerne foretaget mellem sekvenser, enten DNA eller protein sekvenser, skønt tidlige studier benyttede 
sammenlignende immunologi. Ved således at studere DNA sekvenser hos forskellige populationer kunne forskningen 
afgøre graden af slægtskab mellem populationer eller indenfor populationer.  
 
Den molekylære antropologi har været særdeles succesfuld med at etablere det evolutionære træ for mennesket og de 
øvrige primater. Mens der således klart er mange morfologiske ligheder mellem mennesket og chimpansen for eksempel, 
så ville ikke mange have gættet på, at de to har 96 % af deres DNA til fælles. Når det kommer til gener er mennesket så 
ens med de to arter af chimpansen, at mennesket er blevet kaldt den "tredje chimpanse."  
    Den beskedne grad af genetisk afstand som adskiller Homo sapiens fra de afrikanske aber var længe kendt til blot at 
være ca. 1 % i de gener som koder for proteiner, hvilket faktisk er det samme som det oftest anerkendes hos søskende 
arter, dvs. arter som næsten ikke er adskilte i evolutionære termer. Og dog er mennesket og aber indtegnet til forskellige 
familier, en meget stor taksonomisk deling end andre arter og endog genera.  
    Den første sammenligning fra gen kortlægningen af mennesket og chimpansen bekræftede yderligere, at de to arter er 
99 % identisk når det kommer til funktionelt DNA, men at når DNA insertion’er og deletion’er tages med i betragtning, så 
er den reelle forskel at 96 % af vores DNA sekvenser er identisk. Denne nye indsigt vil med stor sandsynlighed også 
komme til at omfatte gorillaens og orangutangens genetiske forhold de kommende år.  
 
Efterhånden som sekvenser fra forskellige pattedyr og primater bliver mere talrige i de kommende år, så vil videnskaben 
også blive i stand til at afgøre, hvilke DNA sekvens ændringer som er specifikke for menneskets linje. Som den nærmeste 
levende slægtning til mennesket, da er chimpansen særdeles velegnet til at lære mennesket om sig selv. Fordi chimpansen 
evolutionært set har så kort en afstand fra mennesket, så er næsten alle baserne identisk og sekvenserne kan rimelig let 
opstilles på linje undtagen i nyligt divergerede, store repetitive regioner. Så fokus vendte derfor over mod forskelle snarere 
end ligheder. En observeret forskel ved et bindingssted repræsenterer næsten altid en enkelt hændelse, og ikke hyppige 
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uafhængige ændringer over tid. De fleste af forskellene afspejler tilfældig genetisk vandring, og de indeholder omfattende 
information omkring mutations processer og negativ selektion, som forholdsvis let kan studeres med nuværende analyse 
teknikker. Og skjult mellem disse forskelle er en minoritet af funktionelt vigtige ændringer som underligger de 
fænotypiske forskelle mellem de to arter. De genetiske ændringer som adskiller mennesket fra chimpanser vil 
sandsynligvis være en meget beskeden fraktion af dette sæt, og blandt de genetiske ændringer som videnskaben vil kigge 
efter er dem som kan være forbundet med menneskets særegne træk såsom at kunne gå oprejst på to ben, en kraftigt 
forstørret hjerne og komplekse sprog færdigheder. Dette repræsenterer selvfølgelig kun toppen af bjerget når det kommer 
til spørgsmålet om at kunne forklare de genetiske rødder til vores biologiske forskelle.  
 
Den molekylære antropologi er for at give et eksempel i stand til at give stærk støtte til fordel for, at mennesket er 
efterkommere af en enkelt linje af mennesker, som på intet tidspunkt har parret sig med medlemmer af den store familie 
såsom Homo neanderthalis. Et studie over den genetiske information indeholdt i Y kromosomet hos nutidens mænd peger 
på, at Homo sapiens stammer fra en enkelt gruppe af mandlige forfædre, som fandtes senere end hidtil antaget.  
    Ideen om at mennesket er inddelt i racer er, genetisk set, en myte, især da gen flow har spredt sig til selv de mest 
isolerede populationer. Det moderne menneske deler den samme genetiske opbygning, og populations forskelle 
repræsenter kun relativt beskedne variationer hos menneskets overordnede diversitet.  
 
Litteraturen om primaterne er overvældende, og der er i dette litteratur projekt blot set på en fraktion af hvad der er 
tilgængeligt af data. Vægten er blevet lagt på højdepunkterne og frem til hvad der i skrivende stund vides. Det er ikke 
blevet søgt her at evaluere primaternes slægtskab på basis af morfologi, fossiler eller adfærd. Der er næsten kun blevet set 
på de molekylære data for rekonstruktionen af menneskets afstamning, fylogeni og deres relation til de øvrige store aber. 
Det er i de fleste tilfælde heller ikke blevet søgt at give en tilbundsgående gennemgang af, hvorledes hver artikel er nået 
frem til sine data og sine konklusioner, da dette ville kræve en næsten fuldstændig genskabelse af pågældende artikel, 
hvilke både falder udenfor rammerne af dette projekt samt er overflødigt, da det i så fald ville være bedre at konsultere 
pågældende artikel.  
    Men for at svare på det spørgsmål vi stillede til os selv i starten af dette projekt, så har molekylærbiologien kunne kaste 
afgørende nyt lys over de store abers indbyrdes relation, som palæoantropologien ikke havde kunne gøre i samme omfang. 
På mange måder er Homo sapiens blot en usædvanlig afrikansk abe, især hvis det er korrekt, at efter at de aber som ville 
blive til chimpanser og mennesker først skilte sig ud, for derefter at blande sig igen og komplicere tingene.  
    Mennesket har stadigvæk ikke svarene på det mest fundamentale spørgsmål: hvad gør det menneskeligt? Men de 
genomiske sammenligninger indsnævrer drastisk eftersøgningen for de afgørende biologiske forskelle mellem arterne.  
    Men beskedne forskelle spredt gennem genomet har åbenbart gjort hele forskellen; agrikultur, sprog, videnskab, 
teknologi, filosofi, kunst og musik; kilden til alle disse bedrifter som gør mennesket afgørende anderledes fra chimpansen, 
er enkodet i fraktioner af menneskets genetiske kode. Skønt det endnu ikke vides præcis hvor og hvordan de fungerer, men 
et sted i cellekernen er en håndfuld aminosyrer arrangeret i en specifik orden, som giver mennesket den hjernekapacitet 
som gør mennesket overlegen i forhold til de øvrige aber. De giver mennesket evnen til at tale og skrive, at foretage 
rationelle analyser og til at dvæle ind i den molekylære biologi, som gør mennesket til det den er.  
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